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Aurelia sp. 5 in vode iz Velikega jezera (otok Mljet). 93 
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Priloga A1: Sestava klonskih knjižnic bakterijskega gena za 16S rRNA (% klonov v 
knjižnici) vzorcev površine klobuka (AK), obustnih ramen (AR), in 
mukusa gastralne votline (AG) meduze Aurelia sp. in vzorcev površine 
klobuka meduz C. tuberculata (ZK) in C. hysoscella (CK), ter vzorcev 
vode (W) iz Tržaškega zaliva, vzorčenih meseca maja, junija in 
septembra. 
Priloga A2: Bakterijski izolati iz vzorcev površine klobuka (AK), in mukusa 
gastralne votline (AG) meduze Aurelia sp. in vzorcev površine klobuka 
meduz C. tuberculata (ZK) in C. hysoscella (CK), ter vzorcev vode (W) 
iz Tržaškega zaliva, vzorčenih meseca maja, junija in septembra.  
Priloga A3: DGGE analiza fragmentov bakterijskega gena za 16S rRNA iz vzorcev 
površine klobuka meduz Aurelia sp. (AK), C. tuberculata (ZK) in C. 
hysoscella (CK) ter okolne morske vode (W), vzorčenih meseca maja, 
junija in septembra 2011 v Tržaškem zalivu. 
Priloga A4: DGGE analiza fragmentov bakterijskega gena za 16S rRNA iz vzorcev 
površine klobuka (AK), obustnih ramen (AR), in mukusa gastralne 
votline (AG) meduze Aurelia sp. vzorčenih meseca maja in junija 2011 
v Tržaškem zalivu. 
Priloga A5: Sekvence bakterijskega gena za 16S rRNA, izoliranih iz DGGE 
fragmentov vzorcev površine klobuka meduz Aurelia sp. (AK), C. 
tuberculata (ZK) in C. hysoscella (CK), vzorčenih meseca maja, junija 
in septembra 2011 v Tržaškem zalivu. 
Priloga A6: Sekvence bakterijskega gena za 16S rRNA, izoliranih iz DGGE 
fragmentov vzorcev površine klobuka (AK), obustnih ramen (AR), in 
mukusa gastralne votline (AG) meduze Aurelia sp. vzorčenih meseca 
maja in junija 2011 v Tržaškem zalivu. 
Priloga B1: Sestava klonskih knjižnic bakterijskega gena za 16S rRNA (% klonov v 
knjižnici) vzorcev vode iz Velikega jezera (BL) in Gonoturske (GO), 
vzorčene na 2,5 m in 20 m globine meseca aprila, junija in septembra 
2011. 
Priloga B2: Bakterijski izolati iz vzorcev površine klobuka (AK), obustnih ramen 
(AR), in mukusa gastralne votline (AG) meduze Aurelia sp. 5 ter vzorcev 
vode (BL) iz Velikega jezera, odvzete na globini 10 m, 20 m in 40 m 
meseca septembra 2011. 
Priloga B3: Fizikalno-kemijski parametri in abundanca bakterij/cianobakterij v vodi 
Velikega jezera (BL) in Gonoturski (GO). 
Priloga B4: Rezultati statistične analize ANOVA, PERMANOVA in ANOSIM za 
preverjanje značilnih razlik v bakterijski in cianobakterijski številčnosti 
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ter fizikalno kemijskimi parametri med posameznimi meseci v vodi 
Velikega jezera. 
Priloga B5: Rezultati statistične analize ANOVA, PERMANOVA in ANOSIM za 
preverjanje značilnih razlik v bakterijski in cianobakterijski številčnosti 
ter fizikalno kemijskimi parametri med posameznimi meseci v odprtih 
vodah južnega Jadrana (Gonoturska). 
Priloga B6: Rezultati statistične analize ANOVA, PERMANOVA in ANOSIM za 
preverjanje značilnih razlik v bakterijski in cianobakterijski številčnosti 
ter fizikalno kemijskimi parametri med vzorci vode Velikega jezera in 
odprtimi vodami južnega Jadrana (Gonoturska). 
Priloga C1: Obogatitveni eksperiment: VLOGA ASOCIIRANIH BAKTERIJ V 
PROCESU RAZGRADNJE ODMRLIH MEDUZ. 
Priloga C2: Obogatitveni eksperiment: bakterijska abundanca, bakterijska biomasa in 
hitrost rasti. 
Priloga C3: Obogatitveni eksperiment: fizikalno-kemijski parametri. 
Priloga C4: Obogatitveni eksperiment: DGGE analiza fragmentov bakterijskega 
gena za 16S rRNA iz vzorcev eksperimentalnih variant A, B in H tekom 
eksperimenta. 
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OKRAJŠAVE IN SIMBOLI 
 
3H- Leu z radioaktivnim izotopom vodika (tritij) označen levcin 
AHLs   acil homoserin- laktoni (angl. Acylated Homoserine Lactons)  
AMP   protimikrobni peptid (angl. Antimicrobial peptide) 
APS   amonijev persulfat (angl. Ammonium persulfate) 
BA   bakterijska abundanca (izražena kot št. bakterijskih celic/l) 
BCP  bakterijska produkcija (angl. Bacterial Carbon Production) 
bp  bazni par 
BLAST  orodje za poravnavo nukleotidnih zaporedij v bazi podatkov GeneBank 
(angl. Basic Local Alignment Search Tool) 
BSA   albumin iz govejega seruma (angl. Bovine Serum Albumin) 
CFU   število bakterijskih kolonij (angl. Colony Forming Unit) 
CTAB  cetil trimetil amonijev bromid 
DGGE  denaturacijska gradientna gelska elektroforeza (angl. Denaturing Gradient 
Gel Electrophoresis) 
ddH2O  dvojno destilirana voda 
DMSP  dimetil sulfoniopropionat (angl. Dimethyl sulfoniopropionate) 
DMS  dimetilsulfid (angl. Dimethyl sulfide) 
dNTP   deoksiribonukleotidtrifosfat 
DOC   raztopljeni organski ogljik (angl. Dissolved Organic Carbon) 
DOM  raztopljena organska snov (angl. Dissolved Organic Matter) 
DON   raztopljeni organski dušik (angl. Dissolved Organic Nitrogen) 
DOP  raztopljeni organski fosfor (angl. Dissolved Organic Phosphor) 
dpm  razpad izotopa v minuti (angl. Disintegration per minute) 
EDTA  etilendiamintetraacetat 
HMDS heksametildisilazan 
nMDS   nemetrično multidimenzionalno skaliranje (angl. nonmetric Multi 
Dimensional Scaling) 
Ntot   celokupen raztopljeni dušik (angl. Total Dissolved Nitrogen)  
PBS   fosfatni pufer z NaCl (angl. Phosphate Buffer Saline) 
PCR   verižna reakcija s polimerazo (angl. Polymerase Chain Reaction) 
POM  suspendirana organska snov (angl. Particulate Organic Matter) 
Ptot   celokupen raztopljeni fosfor (angl. Total Dissolved Phosphorus) 
PSU   enota za slanost morske vode (angl. Practical Salinity Unit) 
SDS   natrijev dodecil sulfat 
TCA   trikloroocetna kislina (angl. Trichloroacetic acid) 
TEMED N,N,N',N'-tetrametiletilendiamin 
Tris   tris (hidroksimetil) aminometan 
X-Gal   5-bromo-4-kloro-3-indol-β-D-galaktopiranozid
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Površine morskih organizmov predstavljajo življenjsko okolje za mikroorganizme, kar se 
kaže v veliki pestrosti vrstne sestave pritrjenih mikrobnih združb (Apprill, 2017). Morski 
organizmi so gosto poseljeni z različnimi mikroorganizmi, kot so bakterije, glive, alge in 
praživali. V preteklosti so bile raziskave usmerjene v proučevanje kolonizacije bentoških 
organizmov, kot so spužve in korale (Bourne in Munn, 2005; Harder in sod., 2003; 
Hentschel in sod., 2002; Koren in Rosenberg, 2006; Li in sod., 2006; Radwan in sod., 
2010; Rohwer in sod., 2001, 2002; Thakur in Anil, 2000; Webster in sod., 2004, 2001, 
2010; Webster in Bourne, 2007; Webster in Hill, 2001), pred kratkim pa so se razširile 
tudi na področje morskega zooplanktona, predvsem rakov ceponožcev (Copepoda) 
(Gerdts in sod., 2013; Grossart in sod., 2013; Tang in sod., 2010). Rezultati so pokazali 
prisotnost velikega števila bakterij, katerih vrstna sestava je različna od bakterij v vodnem 
stolpu in se dostikrat razlikuje med posameznimi gostitelji. Ugotovitve so pripeljale do 
sklepanj o specifičnih povezavah med bakterijami in živalmi (Wahl in sod., 2012).  
 
Ob vse pogostejših pojavih kopičenja želatinoznega zooplanktona (Brotz in sod., 2012) 
se je pričelo raziskovati tudi asociacije bakterij na omenjenih nevretenčarjih. Do danes so 
prisotnost raznolikih bakterijskih združb pokazali pri nekaterih rebračah (Daley in sod., 
2016; Daniels in Breitbart, 2012; Dinasquet in sod., 2012; Hao in sod., 2015) in meduzah 
Aurelia aurita, Chrysaora plocamia, Cotylorhiza tuberculata in Mastigias cf. papua 
etpisoni (Cleary in sod., 2016; Cortés-Lara in sod., 2015; Daley in sod., 2016; Viver in 
sod., 2017; Weiland-Bräuer in sod., 2015). Raziskave so pokazale na raznolikost združb 
med različnimi meduznimi populacijami, ekosistemi, telesnimi deli in življenjskimi 
razvojnimi fazami.  
 
Bakterijska kolonizacija površine ožigalkarjev je odvisna od dostopnosti hranilnih snovi, 
obrambnega mehanizma gostitelja in kompeticije med bakterijami, prisotnimi v vodnem 
stolpu (Bosch, 2013). Epidermis in gastrodermis meduz sta sestavljena iz enega sloja 
celic, ki ga večinoma sestavljajo žlezne celice, mukocite, ki izločajo mukus in skrbijo za 
stalno obnavljanje tankega mukusnega sloja, ki pokriva površino (Heeger in Möller, 
1987; Patwa in sod., 2015). Pod določenimi pogoji, kot so razmnoževanje, 
prehranjevanje, stres in tudi propadanje, se izločanje mukusa še poveča (Heeger in 
Möller, 1987). Izločanje mukusa naj bi imelo vlogo tudi pri čiščenju površine in delovalo 
kot obrambni mehanizem pred plenilci, saj dostikrat vsebuje toksine in številne 
nematociste (Patwa in sod., 2015; Shanks in Graham, 1988). Poleg povečane produkcije 
mukusa k obrambnemu mehanizmu gostitelja prispeva tudi produkcija protimikrobnih 
učinkovin, kot je protimikrobni peptid aurelin, odkrit pri meduzi A. aurita (Ovchinnikova 
in sod., 2006). Protimikrobne učinkovine naj bi bile odgovorne za izoblikovanje 
specifičnih bakterijskih združb (Franzenburg in sod., 2013). Po drugi strani je izločen 
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mukus močan atraktant za bakterije, saj zaradi visokega deleža proteinov predstavlja 
kvaliteten organski substrat, ki so ga bakterije sposobne hitro porabiti. Našteto sovpada s 
predpostavkami o aktivni oziroma pasivni vlogi gostitelja pri izbiri bakterijskih 
kolonizatorjev (Harder, 2008; Wahl in sod., 2012). Na sestavo asociirane bakterijske 
združbe poleg gostitelja vpliva tudi antagonistično razmerje med bakterijami, ki 
kolonizirajo površino (Long in Azam, 2001a), ter okoljski dejavniki, ki vplivajo na 
prisotnost metabolno aktivnih bakterij in fiziološko stanje gostitelja (Wahl in sod., 2012). 
Kljub nejasnosti o tem, ali so bakterije dejansko pritrjene na epitelni sloj meduze ali zgolj 
prisotne v tankem mukusnem sloju, zgornje navedbe kažejo, da je razmerje med 
bakterijami in meduzami zelo dinamično in kompleksno ter ostaja skupaj z ugotavljanjem 
potenciale vloge asociiranih bakterij zanimivo področje za raziskovanje. 
 
Trenutno so najbolje raziskani vplivi meduz na prehranski splet in mikrobno zanko. 
Ocenjeno je bilo, da na globalni lestvici biomasa želatinoznega planktona v oceanih 
znašal 0,81 mg C na kubični meter in več kot 90 % naj bi predstavljale meduze (ph. 
Cnidaria) (Lucas in sod., 2014). Meduze so veliki porabniki različnih vrst planktona od 
protozojev do ribjih larv ter so hkrati tudi plen za številne živali, kot so večje ribe, želve, 
druge meduze in celo ptice (Arai, 2005; Ates, 2017; Diaz Briz in sod., 2017; Houghton 
in sod., 2006; Lynam in sod., 2005; Purcell, 1985, 1991; Purcell in Arai, 2001). Še 
posebno pogoste in številčne so agregacije meduz na obalnih področjih (Condon in sod., 
2013), kjer kot oportunistični plenilci negativno vplivajo na ravnovesje v prehranskih 
spletih, kar se ob odsotnosti njihovih naravnih plenilcev kaže v akumulaciji meduzne 
biomase ter fitoplanktona in bakterioplanktona (Behrends in Schneider, 1995; Møller in 
Riisgård, 2007; Olesen, 1995; Pitt in sod., 2009; Stoecker in sod., 1987; Turk in sod., 
2008; Uye in Shimauchi, 2005; Vasas in sod., 2007). Poleg navedenega v okolje 
prispevajo velike količine organske snovi, kar neposredno vpliva na mikrobno zanko in 
posledično na višje trofične nivoje. Predhodne raziskave so pokazale na pomembno vlogo 
naravne morske bakterijske združbe pri razgradnji nakopičene meduzne biomase. 
Razgradnja vodi v oblikovanje specifične bakterijske združbe in kopičenje anorganskih 
hranil v okolju, kar posredno vpliva na procese kroženja ogljika, dušika in fosforja v 
okolju (Blanchet in sod., 2014; Condon in sod., 2011; Hansson in Norrman, 1995; 
Manzari in sod., 2015; Pitt in sod., 2009; Riemann in sod., 2006; Tinta in sod., 2010, 
2012, 2016; Titelman in sod., 2006; West in sod., 2009). Te spremembe imajo lahko v 
zaprtih oziroma izoliranih okoljih negativne posledice za ekosistem ali celo vodijo v 
njegovo degradacijo.  
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2 PREGLED OBJAV 
 
2.1 BAKTERIJSKA ZDRUŽBA V PELAGIČNEM MORSKEM OKOLJU 
 
Bakterijska biomasa v morskem okolju presega skupno biomaso fitoplanktona, 
zooplanktona in rib (Pomeroy in sod., 2007). V oceanih so bakterije skupina organizmov 
z največjo diverziteto in metabolno aktivnostjo (Azam in Malfatti, 2007). Bakterije 
uspevajo v vseh morskih okoljih, vključujoč okolja s pogoji, ki omejujejo rast ostalim 
organizmom. To jim omogoča velika raznolikost tipov metabolizma in s tem izraba hranil 
in energije iz različnih virov (Pomeroy in sod., 2007). Zaradi raznolikih metabolizmov so 
vpletene tudi v skoraj vse biogeokemične cikle v oceanih. Posebnost bakterij je njihova 
številčnost in hitra rast kot tudi veliko razmerje med površino in prostornino celice, zaradi 
česar imajo veliko zmožnost za interakcijo s kemijskimi snovmi v morski vodi in so 
sposobne hitro odreagirati na prisotnost substrata, kar je še posebej pomembno za morska 
okolja, kjer so koncentracije hranil nizke. Dodatno je večina bakterij v morju motilnih in 
imajo dobro razvito kemotaksijo, kar jim omogoča, da zaznajo in naselijo različne 
substrate/hranilno bogate niše (Grossart, 2010). Poleg tega imajo sposobnost 
razgrajevanja kompleksnih organskih polimerov (lignin, celuloza, hitin) na manjše 
molekule, ki jih mikroorganizmi lahko ponovno uporabljajo za svojo rast. Razgradnja 
kompleksnega organskega materiala pri tem poteka s hidrolitičnimi encimi ali 
eksohidrolazami, ki se med različnimi bakterijskimi skupinami razlikujejo (Azam in 
Malfatti, 2007; Martinez in sod., 1996; Pomeroy in sod., 2007). Heterotrofne bakterije so 
v morskih ekosistemih največji, skoraj edini porabnik raztopljene organske snovi (DOM, 
angl. Dissolved Organic Matter), ki jo razgradijo (mineralizirajo) na anorganska hranila 
(Azam in sod., 1983). Vse to zagotavlja, da se energija in hranila suspendirane organske 
snovi (POM, angl. Particulate Organic Matter), ki jo proizvajajo vsi organizmi, hitro 
razgradi in sprosti nazaj v vodni stolpec in se ne kopiči v globinah kot nerazkrojena 
organska snov. Zato so bakterije v morskem okolju pomembni razkrojevalci organske 
snovi in hkrati remineralizatorji (Pomeroy in sod., 2007).  
 
Pomembnost bakterij v morskem okolju pri kroženju energije in biološko pomembnih 
elementov imenujemo mikrobna zanka (Azam in sod., 1983). Mikrobna zanka predstavlja 
krogotok prenosa energije in hranil od raztopljene in suspendirane organske snovi do 
avtotrofnih in heterotrofnih bakterij, arhej, ter prek praživali na višje trofične nivoje 
(Azam in Malfatti, 2007; Pomeroy in sod., 2007). Zaradi recikliranja hranil so bakterije 
primarni člen za pretok energije, ogljika, dušika in vseh ostalih elementov in spremembe 
v njihovem delovanju lahko povzročijo spremembe v ekosistemu (Azam in Malfatti, 
2007).  
Kos Kramar M. Asociacije bakterij z meduzami v obalnih morjih. 




V morskem ekosistemu imajo bakterije veliko afiniteto do pritrjanja na različne površine 
(Grossart in sod., 2003). Predhodne raziskave nakazujejo, da so heterotrofne bakterije 
nekaterih filogenetskih linij razvile kompleksen življenjski slog, ki ga sestavljata dve fazi: 
(i) prostoživeča in (ii) faza, ko se bakterije asociirajo na različne substrate oziroma 
organizme (Grossart, 2010). Zaradi tega je prišlo do predpostavljanj, da se vse pelagične 
bakterije, tudi tiste ki jih definiramo kot prostoživeče (angl. free- living), koncentrirajo 
okrog področij, bogatih s hranili, torej okrog manjših organskih delcev, večjih agregatov 
(morski sneg) in tudi okrog živih evkariontskih organizmov. Takšen življenjski slog jim 
omogoča lažje preživetje v neugodnem okolju, kot so oligotrofna morja in oceani. 
Podobno kot organski delci zooplankton bakterijam nudi kontinuirano dostopnost 
hranilnih snovi in zatočišče ter jim hkrati omogoča širjenje v različna in nova okolja. 
Takšne asociacije so večinoma rahle in povratne in neprestano napajajo rezervoar prosto 
živečih bakterij (Slika 1) (Grossart, 2010). Slednje nakazuje, da so interakcije med 
bakterijami in živalmi lahko rahle in reverzibilne asociacije kot tudi trajne in tesne, v 





Slika 1: Shematski pogled na bakterije v vodnem okolju v obliki prepletenih mikrobnih povezav med 
prosto- živečimi in na površino pritrjenimi bakterijami (povzeto po Grossart, 2010: 7). 
1 – prostoživeče bakterije, 2 – bakterije, asociirane na gele in mikrodelce, 3 – bakterije, prisotne v okolici 
fotosintetskih organizmov, 4 – bakterije, pritrjene na agregate in prisotne v njihovi okolici, 5 – bakterije, 
asociirane z gibljivimi planktonskimi organizmi. 
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Figure 1: Conceptual view on aquatic bacteria as an intertwined microbial network between free-
living and surface-attached bacteria (from Grossart, 2010: 7). 
1 – Free-living bacteria, 2 – Bacteria associated with gels and microparticles, 3 – Bacteria clustering around 
photosynthetic organisms, 4 – Chemotactic bacteria in the surrounding of aggregate and attached to 




2.2 INTERAKCIJE BAKTERIJ Z MORSKIMI NEVRETENČARJI 
 
Raznovrstnost morskih nevretenčarjev je velika in predstavlja velik rezervoar možnih 
povezav (interakcij) z bakterijami. Trajne in tesne asociacije med morskimi nevretenčarji 
in bakterijami obsegajo vse od mutualizma, komenzalizma do parazitizma glede na 
pozitiven ali negativen vpliv povezave na gostitelja, čeprav je odnos med bakterijo in 
nevretenčarjem lahko tudi nevtralen, brez kakršnega koli vpliva na enega ali drugega 
partnerja (Nair, 2004). Največkrat pa so povezave med organizmi v naravnem okolju zelo 
kompleksne in dinamične in dostikrat prehajajo ena v drugo (Dimijian, 2000; Moran, 
2006; Saffo, 1992). Tesne in trajne povezave med dvema organizmoma, navadno 
različnih filogenetskih linij, se v širšem pomenu združuje pod izrazom simbioza 
(Dimijian, 2000; Moran, 2006; Saffo, 1992).  
 
Simbionti so lahko naseljeni na površini telesa gostitelja (včasih se uporabi izraz 
episimbioza) ali pa v njegovem telesu (endosimbioza), kjer simbiont živi znotraj 
gostiteljevih celic (intracelularno) ali v medceličnem prostoru (ekstracelularno) 
(Cavanaugh, 1994; Nair, 2004). Pri tem se simbionti lahko prenesejo s starša na potomca 
(vertikalen prenos) ali pa so simbionti pridobljeni iz okolja (horizontalen prenos) in se 
povezava vzpostavi pri vsaki novi generaciji med razvojem gostitelja (Moran, 2006). 
 
V ožjem pomenu je simbioza tesna in trajna povezava med dvema organizmoma, ki 
obema udeležencema prinaša korist. Je vrstno specifično, lahko tudi monokulturno 
obligatno mutualistično razmerje, saj nobeden od partnerjev brez povezave ne bi mogel 
preživeti v naravnih pogojih (Dimijian, 2000; Moran, 2006; Nair, 2004). Ti tipi 
simbiotskih povezav so tudi najbolje raziskani. Primer endosimbioze v morskem okolju 
je simbioza med globokomorskimi mnogoščetinci rodu Riftia in kemolitotrofnimi 
oksidatorji žvepla iz rodu Thiomicrospira, ki naseljujejo poseben del črevesa, imenovan 
trofosom (Cavanaugh, 1994; Dimijian, 2000), kot tudi simbioza med sipo Euprymna 
scolopes in bakterijami Vibrio fischeri, ki sicer naseljujejo svetlobni organ sipe, vendar 
del svojega življenjskega cikla preživijo in se razmnožujejo tudi zunaj gostitelja (Moran, 
2006).  
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Razvoj molekularnih tehnik je omogočil nova spoznanja o asociacijah med 
mikroorganizmi (največkrat bakterijami) in živalmi. Glede na ugotovitve, da so skoraj 
vse površine živali gosto poseljene z raznovrstnimi mikrobnimi združbami, se je živali 
skupaj z asociirano mikrobno združbo začelo obravnavati kot metaorganizem (Bosch in 
McFall-Ngai, 2011). Mikroorganizmi so pomemben del fenotipa živali, kjer vplivajo na 
gostiteljev fitnes in s tem na lastnosti, ki so zanj ekološko pomembne (Bosch in McFall-
Ngai, 2011). 
 
Za kolonizacijo oziroma obrast površin živih organizmov se dostikrat uporablja izraz 
epibioza. Gre za prostorsko tesne asociacije med dvema ali več organizmi enake ali 
različne filogenetske linije. Gostitelja v povezavi imenujemo bazibiont, kolonizatorja pa 
epibiont. Poleg bakterij so epibionti tudi drugi mikroorganizmi ter včasih tudi živali in 
rastline (Harder, 2008; Wahl in sod., 2012). Poleg vrste gostitelja, njegove razvitosti in 
metabolizma je asociirana mikrobiota odvisna tudi od dejavnikov v okolju, v katerem se 
gostitelj nahaja, ter kooperativnih in antagonističnih odnosov bakterij v asociirani združbi 
z bakterijami v okolju (Grossart in sod., 2013; Wahl in sod., 2012). V asociaciji gostitelj 
nudi epibiontu mesto za pritrditev, zatočišče in preskrbo s hranili, medtem ko epibiont 
sodeluje pri dopolnjevanju gostiteljevega metabolizma in njegovem razvoju ter 
dopolnjuje njegov imunski sistem, kjer največkrat s produkcijo bioaktivnih snovi 
preprečuje nadaljnjo obrast gostitelja in sodeluje pri obrambi pred plenilci (Harder, 2008; 
Moran, 2006; Wahl idr., 2012). Bakterijske asociacije na površinah morskih 
nevretenčarjev so dobro raziskane pri številnih pritrjenih bentoških organizmih, zlasti pri 
spužvah in koralah (Bourne in Munn, 2005; Harder in sod., 2003; Hentschel in sod., 2002; 
Koren in Rosenberg, 2006; Li in sod., 2006; Radwan in sod., 2010; Rohwer in sod., 2002, 
2001; Thakur in Anil, 2000; Webster in sod., 2004, 2001, 2010; Webster in Bourne, 2007; 
Webster in Hill, 2001). 
 
Obrast je za gostitelja lahko zelo negativna in lahko vodi v možne poškodbe površine, 
pomankanje hranil ali svetlobe (v primeru rastlin), zmanjšano izmenjavo plinov in 
podobno (Harder, 2008). Gostitelji so tako razvili številne mehanizme zaščite. Med 
obrambne mehanizme sodijo fizične prepreke, kot je obnavljanje in luščenje površine in 
produkcija zaščitne sluzi (mukusa), in tudi biokemična zaščita s produkcijo različnih 
bioaktivnih spojin (Harder, 2008). To so navadno kratke peptidne molekule kot recimo 
protimikrobni peptidi (angl. Antimicrobial Peptide, AMP) ter fragmenti proteinov in 
lipidov, ki imajo predhodno pomembne funkcije v celici (histoni, proste maščobne 
kisline, pigmenti, lektini), ter tudi druge kemijske substance, kot so recimo halogenirani 
furanoni (Smith in sod., 2010).  
  
Kos Kramar M. Asociacije bakterij z meduzami v obalnih morjih. 




Produkcija in izločanje zaščitnega mukusa je pomemben obrambni mehanizem 
prirojenega imunskega sistema živali. Mukusni sloj navadno prekriva epitelne površine, 
ki so v stalnem stiku z zunanjim okoljem in različnimi mikroorganizmi, tudi patogenimi. 
Ta fizikalno-kemijski mehanizem se je evolucijsko razvil pri deblu rebrač in ožigalkarjev 
in se je ohranil pri številnih deblih v živalskem kraljestvu (Lang in sod., 2016). Raziskava, 
ki so jo opravili Masuda in sod. (2007), je pokazala, da je mucin, ki je prisoten pri več 
vrstah meduz, po strukturi zelo podoben mucinu v človeškem želodcu in pljučih. Na 
pomembnost procesa produkcije mukusa kaže evolucijska ohranitev, kljub temu da je 
energijsko potraten. Pri produkciji mukusa korala porabi tudi do petdeset odstotkov 
asimilirane energije (Wild in sod., 2004). Do danes je najbolje raziskana sestava in vloga 
mukusa pri koralah, kjer omogoča prenos hrane v prebavno votlino, ščiti pred sončno 
radiacijo, kisikovimi radikali in izsušitvijo ter onesnaževali in patogeni (Brown in 
Bythell, 2005). 
 
Glavna komponenta mukusa so mucini, zelo heterogeni glikoproteini. Sestavljeni so iz 
proteinskih filamentov (približno 20 %), na katere so vezane kratke molekule 
polisaharidov (približno 80 %). Oligosaharidne verige, sestavljene iz 2 do 20 
monosaharidov, so prek N-acetilgalaktozamina vezane na proteinsko jedro z o-glikozidno 
vezjo (Brown in Bythell, 2005). Mukus na površini epitelija naj bi bil prisoten v dveh 
slojih. Bolj oddaljeni sloj naj bi bil redkejši, čistejši in brez barve, medtem ko je sloj tik 
nad površino bolj kompakten in viskozen (Brown in Bythell, 2005).  
 
Protimikrobno delovanje mukusa vključuje fizikalne in kemijske mehanizme (Slika 2). K 
fizikalnim mehanizmom spadajo lastnosti gelov, natančneje visoka viskoznost, ki 
onemogoča prehod bakterijam, vendar hkrati omogoča prenos vode in plinov. Dodatno 
se mukusni sloj ves čas lušči in obnavlja, s čimer se odstranjujejo vsi v mukus ujeti delci 
ali mikroorganizmi (Bakshani in sod., 2018). S procesom luščenja in obnavljanja mukusa 
korale uspešno nadzirajo številčnost asociiranih bakterijskih celic (Garren in Azam, 
2012). 
 
Dodatno mukus deluje kot past, saj ima zaradi izredne visokoelastičnosti vlaken mucina 
dobro sposobnost vezanja delcev (Bakshani in sod., 2018). Fizikalne lastnosti mukusa 
dopolnjujejo še kemijski mehanizmi, kot so prisotnost proteinov z aktivnostjo, podobno 
lizocimu, preprečevanje pritrjevana s produkcijo adhezinom in receptorjem analognih 
molekul ter spodbujanje motilnosti bakterij z vezavo oligosaharidnih molekul na vezavna 
mesta v mucinu. 
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Slika 2: Protimikrobni mehanizmi mukusa.  
Razdeljeni so na fizikalne in kemijske mehanizme. Fizikalni mehanizmi vključujejo: lastnosti gelov, kot so 
viskoznost in debelina ter stalno obnavljanje. Kemijski mehanizmi vključujejo produkcijo/aktivnost 
encimov in sekundarnih metabolitov (povzeto po Bakshani in sod. 2018). 
 
Figure 2: Antimicrobial mechanisms in mucus.  
Mechanisms are divided into physical and chemical processes. Physical processes include: gel properties, 
such as thickness and viscosity, and continuous regeneration. Chemical processes include production/ 
activity of enzymes and secondary metabolites (From Bakshani et. al. 2018). 
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Med pomembnejšimi kemijskimi mehanizmi je produkcija sekundarnih metabolitov s 
protimikrobnim delovanjem, ki jih celice izločijo v mukusni sloj in so tako pomemben 
del obrambnega sistema (Bakshani in sod., 2018). Vendar je hkrati mukus zaradi svoje 
sestave zelo močan atraktant za bakterije. Zaradi visoke vsebnosti proteinov in posledično 
nizkega razmerja C : N je kakovosten substrat, ki so ga bakterije sposobne zelo hitro 
razgraditi (Allers in sod., 2008). Več kot polovica mukusa, ki ga izločijo korale, se takoj 
raztopi v morski vodi, kjer stimulira bakterijski metabolizem in rast (Wild in sod., 2004). 
V mukusu številnih koral so prisotne abundantne in raznovrstne bakterijske združbe, ki 
se razlikujejo od združb v morski vodi (Daniels in sod., 2011; Harder in sod., 2003; 
Mckew in sod., 2012) in združb, prisotnih v tkivu polipov (Bourne in Munn, 2005; Koren 
in Rosenberg, 2006; Weiler in sod., 2018). O natančni vlogi, ki bi jo naj imele bakterije, 
prisotne v mukusu, je veliko ugibanj. Pripisuje se jim vloga pri opravljanju metabolnih 
funkcij, kot so fotosinteza in fiksacija dušika, vloga pri prehranjevanju prek vezave 
omejujočih hranilnih snovi iz okolja v bakterijsko biomaso, s katero se korale 
prehranjujejo, in vloga pri zaščiti pred oportunističnimi patogeni z naselitvijo 
potencialnih niš in/ali s produkcijo protimikrobnih učinkovin (Brown in Bythell, 2005).  
 
Produkcija protimikrobnih učinkovin asociiranim bakterijam omogoča kompeticijsko 
prednost za hranila in prostor pred ostalimi bakterijami v vodnem stolpu (Long in Azam, 
2001b). Pri številnih koralah in tudi spužvah so s površin izolirali bakterije, ki z 
izločanjem protimikrobnih učinkovin vplivajo na druge bakterije (Harder in sod., 2003; 
Ritchie, 2006; Santos in sod., 2010; Selvin in sod., 2004; Shnit-Orland in Kushmaro, 
2009), vključujoč poznane povzročitelje bolezni pri koralah (Alagely in sod., 2011; 
Ritchie, 2006). Rashef in sod. (2006) ter kasneje Rosenberg in sod. (2007) so postavili 
hipotezo o probiotičnih bakterijah pri koralah (angl. The coral probiotic hypothesis), ki 
pravi, da korale živijo v asociaciji z raznoliko mikrobno združbo, v kateri ob spremembah 
v okolju pride do sprememb v zastopanosti posameznih bakterijskih predstavnikov, kar 
omogoči korali hitrejšo prilagoditev na okoljske spremembe in odpornost na patogene.  
 
Omenjeno razmerje med gostiteljem in bakterijami ter ohranjanje strukture bakterijske 
združbe pri enaki vrsti gostitelja je sprožilo predpostavljanja o potencialni vlogi gostitelja 
pri selekciji bakterijskih partnerjev. Prisotnost vrstno specifičnih združb so pokazale 
številne raziskave pri koralah in spužvah (Bourne in Munn, 2005; Hentschel in sod., 2002; 
Rohwer in sod., 2002, 2001). Raziskave na hidrah so pokazale, da gostitelj (hidra) s 
pomočjo protimikrobnih peptidov, ki so pomemben del njegovega prirojenega imunskega 
sistema, uravnava številčnost in vrstno sestavo rezidentne bakterijske združbe na svoji 
površini (Bosch, 2013). Ker različni gostitelji tvorijo različne AMP, bi lahko posledično 
prišlo do vrstno specifičnih asociacij z epibiontom (Bosch, 2013; Franzenburg in sod., 
2013).   
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2.2.1 Asociacije bakterij z zooplanktonom 
V primerjavi z že dobro raziskanimi asociacijami med bakterijami in bentoškimi 
nevretenčarji je o asociacijah med bakterijami in zooplanktonom, še posebno 
želatinoznim zooplanktonom, manj znanega.  
 
V morskem okolju kopepodni raki (Copepoda) predstavljajo tudi do 80 % vse 
mezozooplanktonske biomase. So pomemben člen v prehranjevalni verigi, saj prenašajo 
energijo od primarnih producentov (fitoplankton) v višje trofične nivoje (ribe) (Gerdts in 
sod., 2013). Hkrati kopepodi neposredno napajajo mikrobno zanko, saj s površnostjo pri 
hranjenju in prek iztrebkov v svoji okolici ustvarjajo s hranili (anorganska hranila in 
DOM) bogato okolje. Dodatno ostanke ogrodja po levitvi in odmrle rakce hitro naselijo 
bakterije in jih razgradijo (Tang in sod., 2006a, 2006b, 2009).  
 
Kopepodi so poseljeni s številnimi epibiontskimi mikroorganizmi, kot so alge, protozoji 
in bakterije (Carman in Dobbs, 1997). Podobno kot pri bentoških organizmih je 
koncentracija bakterij na kopepodih do nekajkrat višja kot v okolni vodi (Bickel in Tang, 
2014; Tang in sod., 2010). Predpostavlja se, da zooplanktonski raki aktivno in 
kontinuirano sodelujejo z bakterijami na svoji površini, kar vodi v nastanek dinamičnega 
in kompleksnega razmerja (Tang in sod., 2010). Zooplankton bi naj nudil bakterijam 
zatočišče pred stresnimi pogoji v okolju, zatočišče pred plenilci, predstavljal mesta 
hitrejšega okrevanja in omogočal prenos bakterij na oddaljene lokacije (Grossart in sod., 
2010; Tang in sod., 2011).  
 
Površina rakcev je z organskimi hranili bogato okolje, ki podpira hitro bakterijsko rast 
(Tang in sod., 2010). Bakterije se akumulirajo okoli anusa, ustne odprtine in med 
telesnimi segmenti, na področjih, kjer je povečano izločanje organskih in anorganskih 
hranil. Prisotne so tudi na drugih delih telesa kopepodov. V tem primeru raki najverjetneje 
bakterijam predstavljajo zgolj mesto za pritrditev (Carman, 1994; Carman in Dobbs, 
1997). Bakterijske združbe, prisotne na planktonskih kopepodih, se v sestavi razlikujejo 
od združb v okolni vodi (De Corte in sod., 2014; Gerdts in sod., 2013). De Corte in sod. 
(2014) so pokazali, da si kljub statistično značilnim razlikam v vrstni sestavi bakterijski 
populaciji v vodi in na kopepodih delita operativne taksonomske enote (angl. Operational 
Taxonomic Unit, OTU), zato so sklepali, da bakterije prehajajo iz enega okolja v drugega. 
Gerdts in sod. (2013) predpostavljajo, (i) da so asociirane bakterije večinoma oportunisti, 
ki izkoriščajo okolje s stalnim dotokom hranilnih snovi, in (ii) da je sestava asociirane 
bakterijske združbe odvisna od kompeticije med bakterijami.  
 
Želatinozni zooplankton, predvsem meduze in rebrače, so pomemben del morskega 
ekosistema. V preteklosti jih niso dosti proučevali, ker so zaradi nizke vsebnosti organske 
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snovi veljale za mrtev konec trofičnih verig, v zadnjih letih pa so zaradi vse pogostejših 
izbruhov masovnih pojavljanj predmet intenzivnega raziskovanja.  
 
Rebrače (ph. Ctenophora) so prosojni planktonski organizmi. So dvojno (biradialno) 
somerni organizmi, običajno hruškaste oblike. Telo je krhko in ga v več kot 95 % sestavlja 
voda. Zgrajeno je iz dveh plasti celic, med katerima ja želatinozni ekstracelularni matriks, 
mezogleja. Zunanji epidermis vsebuje čutilne in mukozne žlezne celice, ki skrbijo, da je 
površina prekrita s tankim mukusnim slojem.  
 
Do danes je analiz o bakterijah, asociiranih z rebračami, malo. Prisotnost bakterij so prvič 
s pomočjo elektronske mikroskopije opazili pri Mnemiopsis leidyi (Moss idr., 2001). 
Nadaljnje raziskave, ki so temeljile na uporabi molekularnih tehnik, so pokazale na 
prisotnost bakterijskih združb, katerih sestava se je razlikovala in bila manj raznovrstna 
od združb, prisotnih v okolni vodi (Cleary in sod., 2016; Daley in sod., 2016; Daniels in 
Breitbart, 2012; Dinasquet in sod., 2012; Hao in sod., 2015). Razlike v sestavi bakterijske 
združbe so bile opažene med različnimi vrstami rebrač iz istega okolja in tudi med 
različnimi okolji (Daniels in Breitbart, 2012; Hao in sod., 2015). Kljub vsemu je bila 
vsem mikrobiomom skupna prevlada bakterijskih taksonov iz razreda 
Gammaproteobacteria. Pri rebrači Mnemiopsis leidyi je bila ne glede na geografsko in 
časovno oddaljenost vedno najbolje zastopana bakterija rodu Marinomonas (Daniels in 
Breitbart, 2012; Dinasquet in sod., 2012; Hao in sod., 2015), kar je privedlo do zaključka 




2.3 MEDUZE V MORSKEM EKOSISTEMU 
 
Izraz meduza se uporablja za prosto plavajoče želatinozne organizme, ki spadajo v deblo 
ožigalkarjev (ph. Cnidaria) (Mills, 2001; Richardson in sod., 2009). Klobučnjaške 
meduze (class. Scyphozoa), eden od štirih razredov ožigalkarjev, so izključno morski 
organizmi. V razredu je trenutno 200 različnih vrst (določene glede na morfologijo), ki 
so razdeljene v tri rede: Coronatae, Semaeostomeae in Rhizostomeae (Daly in sod., 2007). 
Mednje spadajo tudi meduze Aurelia sp. (uhati klobučnjak, Linnaeus, 1758) 
(Semaeostomeae), Chrysaora hysoscella (kompasni klobučnjak, Linnaeus, 1766) 
(Semaeostomeae) in Cotylorhiza tuberculata (morska cvetača, Macri, 1778) 
(Rhizostomeae), ki se v zadnjih letih redno pojavljajo v Tržaškem zalivu (Kogovšek in 
sod., 2010) in smo jih proučevali v naši raziskavi. Kot za vse ožigalkarje je zanje značilna 
prisotnost ožigalk ali nematocist (ki se nahajajo v celicah nematocitah) in preprosta 
telesna zgradba, ki je radialno simetrična (Arai, 1997; Daly in sod., 2007). Dodatno pa je 
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2.3.1 Telesna zgradba klobučnjakov 
Telo je sestavljeno iz dveh plasti celic, epiderma in gastroderma. Epiderm so celice, ki 
tvorijo povrhnjico, medtem ko je gastroderm plast celic, ki mejijo na gastrovaskularno 
votlino. Med obema plastema celic je želatinozni ekstracelularni matriks, mezogleja. 
Tako epidermis kot gastrodermis vsebujeta nematocite, mišične, živčne in žlezne celice 
in celice s cilijami, medtem ko se senzorične celice nahajajo izključno v epidermu in 
spolne celice izključno v gastrodermu. Mezogleja, čeprav gradi velik del telesa, ima zgolj 
strukturno funkcijo (Arai, 1997).  
 
Ožigalke so prisotne tako v epidermu kot tudi v gastrodermu. Ožigalke sestavlja s 
tekočino napolnjena kapsula z debelo steno in dolg tubul, ki je dostikrat obdan z bodicam 
in kaveljcem podobnimi strukturami. Tubul je v kapsuli zvit. Tekočina, ki ga obdaja, 
vsebuje visoke koncentracije ionov, aminokislin in proteinov. Kapsula je na strani 
sprožitve pokrita s poklopcem (angl. operculum). Ožigalke se nahajajo v celicah, 
imenovanih nematocite, ki na površini nosijo čutilni lasek oziroma cilij, imenovan 
knidocil. Tvorjenje celice z ožigalko je za meduzo precej potraten proces, zato imajo 
meduze razvite mehanizme, ki preprečujejo nenadzorovano sprožanje ožigalk. 
Mehanizem sprožitve ožigalke je reguliran mehansko in kemično. Mehanska regulacija 
sprejema vibracije iz okolja, ki so točno določenih frekvenc (vibracije, ki jih oddaja plen). 
Kemijsko je sprožitev regulirana z zaznavanjem točno določenih aminokislin in 
sladkorjev, ki so povezani s prisotnostjo plena ali plenilca. Vzdraženje navadno poteka 
prek čutilnih laskov na celicah nematocitah (Arai, 1997). 
 
V življenjskem krogu klobučnjakov se izmenjujeta dve morfološki obliki telesa: meduza 
kot spolna in polip kot nespolna generacija. Za obe obliki je značilna radialna simetrija. 
V notranjosti telesa leži gastralna votlina in ima navadno eno odprtino, ki jo imenujemo 
usta (Arai, 1997).  
 
 
2.3.1.1 Morfologija polipa 
Polip je bentoški samostojen ali kolonijski organizem. V primerjavi z meduzno obliko je 
polip majhen (nekaj cm višine in 2 mm premera), s tanjšo plastjo mezogleje. Polip je 
četverosomeren in lijakaste oblike. Na podlago je pritrjen s pedalnim delom ali bazalno 
ploščo, ki je najožji del polipa. Zgornji del polipa je najširši in je v obliki čaše. V zgornjem 
delu čaše je nameščen ustni stožec, na sredi katerega je ustna odprtina, ki je obrnjena 
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navzgor in obdana s številnimi lovkami (Arai, 1997). Ustna odprtina se odpira v gastralno 
votlino polipa, ki je enakomerno predeljena na štiri prekate s septi (uvihki gastroderma; 
angl. septum), s čimer se poveča površina gastodermalnega sloja. Vsak septum vsebuje 
plitek stožčast tunel, ki ima odprtino na površini ustnega stožca (Arai, 1997).  
 
 
2.3.1.2 Morfologija meduze 
Meduze so pelagični organizmi. Telo sestavljajo klobuk z relativno debelo mezoglejo, 
obustna ramena oziroma krpe in lovke. Vhod (ustna odprtina) v gastralno votlino je na 
sredini ustnega stožca (angl. manubrium), ki se nahaja na spodnji strani klobuka (angl. 
subumbrella). Ustni stožec je lahko podaljšan in razdeljen na obustna ramena (Slika 3). 
Rob klobuka je lahko cel ali razdeljen na režnje (angl. lappets). Na robu klobuka med 
režnji se nahajajo tudi čutilni organi ropaliji (angl. rhopalia), ki meduzi služijo kot čutilo 
za ravnotežje, vid (zaznava svetlobe) in zaznavo vibracij v vodi (Arai, 1997). Lovke, če 
so prisotne, so nameščene po robu klobuka v štirih ali osmih skupkih ali enakomerno 
razvrščene po celotnem robu, njihovo povrhnjico pa večinoma sestavljajo nematocite.  
 
Votlina v meduzi je organizirana tako, da je sestavljena iz centralnega želodca in štirih 
prebavnih žepkov (angl. gastric pockets) ali pa je predeljena s septi. V želodec se v 
skupkih prosto razširjajo prebavni filamenti (angl. gastric filaments), katerih epitel 
vsebuje nematocite in serozne celice. Pri tem so mukusne celice skoncentrirane na 
apikalnem delu in serozne celice, ki proizvajajo encime za prebavo, na bazalnem delu. 
Stožčasti tuneli sept, ki so se ohranili iz polipne faze, so v neposredni bližini gonad 
(spolne žleze). Pri nekaterih vrstah se želodec na obodu razveja v tako imenovane radialne 
kanale (angl. radial canals), ki prepletejo mezoglejo klobuka in se združijo s krožnim 
kanalom na robu klobuka (angl. marginal ring canal) (Slika 3) (Arai, 1997; Heeger in 
Möller, 1987). 
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Slika 3: Morfologija odrasle meduze. 
Prikaz na primeru Aurelia sp. A: vzdolžni prerez osebka. B: prečni prerez osebka – pogled s spodnje strani 
(povzeto po Fox, 2019). 
 
Figure 3: Morphology of adult medusa. 
Demonstrated on Aurelia sp. A: a longitudinal section of specimen. B: a cross section of specimen – oral 




2.3.2 Življenjski krog in razmnoževanje klobučnjakov 
Klobučnjaki imajo kompleksen življenjski cikel, ki obsega menjavanje spolne in nespolne 
generacije (metageneza). Generacijo, ki se spolno razmnožuje, predstavlja prosto 
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plavajoča pelagična meduza, medtem ko nespolno generacijo predstavlja bentoški polip 





Slika 4: Življenjski krog klobučnjakov. 
Prikaz na primeru meduze A. aurita (povzeto po A: Zidar, 2008; B: Berking in Herrmann, 2007: 223). 
 
Figure 4: Life cycle of Scyphozoa. 




Odrasla meduza je enospolni organizem (moški ali ženski osebek). Spolno zrel ženski 
osebek pri večini vrst meduze sprosti jajčeca v gastralno votlino, kjer se zadržijo do 
oploditve, medtem ko moški osebek spermije do stika z ženskim osebkom zadrži na 
obustnih krpah. Ob stiku odraslih osebkov moška meduza spermije sprosti v okolje, kjer 
jih pobere ženska meduza in jih kot hrano skozi usta prenese v gastralno votlino, kjer se 
izvrši oploditev. Do oploditve lahko pride tudi na obustnih krpah ali celo kar v vodi. 
Oplojeno jajčece se razvije v planulo, omigetalčeno ličinko, ki prosto plava in se pritrdi 
na ustrezno podlago na morskem dnu, kjer se razvije v polip. Zrel polip se nespolno 
razmnožuje z vegetativnim brstenjem, ki poteka s tvorbo stranskih brstov, včasih tudi z 
vzdolžno delitvijo starševskega polipa. Tretji način nespolnega razmnoževanja je 
strobilacija, pri kateri pride do nastanka efire. Polipi lahko tvorijo tudi podociste, ki so 
obdane z več sloji hitina in so sposobne preživeti v neugodnih okoljskih razmerah. Efira 
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(majhna mlada meduza) ima osem krakov, ki so predeljeni in na predelku nosijo ropalije. 
Z razvojem in rastjo efire se prostor med kraki zapolni in nastane klobuk. Dokončno se 




2.3.2.1 Značilnosti redov Semaeostomeae in Rhizostomeae 
2.3.2.1.1 Značilnosti reda Semaeostomeae 
V red sodijo meduze Aurelia sp. in C. hysoscella. Rob klobuka meduz je predeljen na 
režnje. Med režnji je navadno osem čutilnih organov, ropalijev. Pri večini vrst je rob 
klobuka posut s kratkimi lovkami. Površina klobuka, obustne krpe in lovke so gosto 
prekrite z migetalkami (Arai, 1997; Heeger in Möller, 1987). Pri meduzi A. aurita je 
površina klobuka pokrita z izbočenimi strukturami, v katerih so skoncentrirane celice z 
ožigalkami (Heeger in Möller, 1987). Ustni stožec meduz je rahlo podaljšan in razdeljen 
na štiri obustna ramena z nagubanimi robovi (Arai, 1997; Kramp, 1961). Gastralna 
votlina ni predeljena s septi, temveč je želodec preoblikovan v štiri okrogle prebavne 
mošnjičke (angl. gastric pouches). V stenah mošnjičkov se nahajajo gonade (namesto 
osmih štiri, ker je vsak par združen v eno). Stožčasti tuneli sept, ki se imenujejo 
subgenitalni stožci (angl. subgenital funnel), se zaključijo v notranjosti telesa meduze v 
bližini gonad. Na teh mestih se v notranjosti želodca nahajajo tudi prebavni filamenti 
(Arai, 1997). Notranjost gastralne votline pri meduzi A. aurita je prekrita tudi z resicam 
podobnimi strukturami (vili), katerih apikalni deli so pokriti z mnogimi migetalkami, 
medtem ko bazalni deli vsebujejo številne vezikularne strukture (Heeger in Möller, 1987). 
Proti perifernemu delu klobuka se želodec razveja v sistem radialnih in robnih kanalov, 
kar predstavlja cirkulacijski sistem perifernih delov telesa meduz (Arai, 1997).  
 
 
2.3.2.1.2 Značilnosti reda Rhizostomeae 
V red sodi meduza C. tuberculata. Za meduze je značilno da je rob klobuka predeljen na 
osem ali več režnjev, v katerih je med osem in šestnajst čutilnih organov. Za meduze reda 
je značilno predvsem to, da rob klobuka ni posejan z lovkami. Centralna odprtina v 
gastralno votlino je preoblikovana v številne manjše odprtine (angl. ostia), ki jih tvorijo 
štirje pari obustnih ramen, ki se razvejajo in nato zlijejo skupaj. Želodec je preoblikovan 
v štiri okrogle prebavne mošnjičke ter se proti periferni coni klobuka razveja in tvori 
sistem kanalov (Arai, 1997; Kramp, 1961). 
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2.3.3 Biokemijska zgradba klobučnjakov 
Meduze so želatinozni organizmi in njihovo telo v večini primerov sestavlja voda (več 
kot 95 %). Medtem ko omenjeno razmerje velja pri meduzah Aurelia sp. in C. hysoscella 
prisotnih v Tržaškem zalivu (Kogovšek in sod., 2014), je odstotek suhe snovi pri meduzi 
C. tuberculata, ki je prisotna v Mediteranu, mnogo višji, in sicer kar do 32 % (Leone in 
sod., 2015). Suho maso meduze sestavljajo ogljikovi hidrati (7 ± 5 %), lipidi (22 ± 2,2 %) 
in proteini, ki predstavljajo kar 72 ± 14 % suhe mase, kar se odraža tudi v nižjem 
molarnem razmerju C : N (4,5 ± 1,1) (Arai, 1997; Pitt in sod., 2009).  
 
Proteini so večinoma sestavljeni iz aminokislin glicin, lizin in arginin ter iz glutaminske 
in aspartanske kisline, v manjših deležih pa tudi iz treonina, serina, prolina, alanina in 
levcina (Kogovšek in sod., 2014; Leone in sod., 2015). Aminokislina glicin se v zaporedju 
X-Y-Gly ponavlja v kolagenskih tripletih, ki sestavljajo velik del meduznega tkiva, 
natančneje mezogleje (Leone in sod., 2015).  
 
 
2.3.3.1 Sestava mukusa 
Mukus meduz po sestavi spominja na sestavo meduznega tkiva, saj je pretežno zgrajen iz 
proteinov (75 %), lipidov (27 %) in v manjšem deležu iz ogljikovih hidratov (5 %) 
(Ducklow in Mitchell, 1979). Mukus sestavljajo mucini, glikoproteini z viskozno- 
elastično lastnostjo. Proteini so zgrajeni iz aminokislin alanin, glutamin, treonin, prolin 
in valin, na katere so na O-koncu vezani oligosaharidi N-acetilgalaktozamin, galaktoza in 
N-acetilglukozamin (Masuda in sod., 2007; Pearson in sod., 2011). 
 
Pri meduzah mukus izločajo žlezne celice, mukocite, ki skrbijo za stalno obnavljanje 
tankega mukusnega sloja, ki pokriva površino (Heeger in Möller, 1987; Patwa in sod., 
2015). Pod določenimi pogoji, kot so razmnoževanje, prehranjevanje, stres in tudi 
propadanje, se izločanje mukusa še poveča (Heeger in Möller, 1987). Poleg že omenjene 
vloge pri prehranjevanju naj bi izločanje mukusa imelo vlogo tudi pri čiščenju površine 
in delovalo kot obrambni mehanizem pred bakterijsko obrastjo in plenilci, saj dostikrat 
vsebuje tudi toksine in nematociste (Patwa in sod., 2015; Shanks in Graham, 1988). V 
nedavni raziskavi so Liu in sod. (2018) s kombinacijo proteomike in metabolomike 
pokazali, da se v mukusu, ki ga izloči meduza Aurelia coerulea v stresnih pogojih, 
nahajajo proteini in metaboliti (metaloproteinaze, inhibitorji serinske proteinaze, 
toksinom sorodni proteini), ki imajo pomembno zaščitno funkcijo.   
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2.3.4 Prehrana meduz in trofične povezave 
Za meduze velja, da so zelo neizbirčne (oportunisti) pri izbiri hrane in da so veliki 
porabniki različnih vrst planktona (Arai, 1997). Najbolj je raziskana prehrana pri meduzi 
A. aurita, ki v svojo prehrano vključuje mezozooplankton, od tega predvsem predstavnike 
nižjih rakcev, natančneje vodne bolhe (red: Cladocera) in ceponožce (podrazred: 
Copepoda) (Malej in sod., 2007; Møller in Riisgård, 2007). Hranijo se tudi z 
mikrozooplanktonom: migetalkarji, naupliji (ličinke) ceponožcev, ličinkami polžev 
(razred: Gastropoda) in školjk (razred: Bivalvia), kotačniki (deblo Rotifera), ličinkami 
mnogoščetincev (razred: Polychaeta) in tudi prostoživečimi repatimi plaščarji (razred: 
Appendicularia) (Malej in sod., 2007; Stoecker in sod., 1987). Meduze v svojo prehrano 
vključujejo tudi ribja jajčeca in mladice (Hansson in sod., 2005; Hay, 2006; Richardson 
in sod., 2009).  
 
Kljub neizbirčnosti se je pokazalo, da imajo meduze preferenco za tip plena. Meduza A. 
aurita recimo preferenčno izbira male rake ceponožce (Ishii in Tanaka, 2001; Malej in 
sod., 2007; Uye in Shimauchi, 2005). Na preferenčnost pri izbiri plena bi naj vplivali 
njegova velikost, oblika, kemijska sestava in zmožnost gibanja. Pri večjem plenu, kot je 
mezozooplankton, na izbor močno vpila njegova hitrost gibanja. Bolje in hitreje gibljiv 
plen namreč poveča možnost stika med meduzo in plenom in s tem omogoča uspešnejši 
ulov. Pri manjšem plenu na izbor vpliva kemijska sestava njegove površine (Stoecker in 
sod., 1987; Olesen, 1995; Purcell in Arai, 2001).  
 
Hkrati so meduze tudi plen za številne živali, kot so večje ribe, želve, druge večje meduze 
in celo ptice (Arai, 2005; Ates, 2017; Diaz Briz in sod., 2017; Houghton in sod., 2006; 
Lynam in sod., 2005; Purcell, 1985, 1991; Purcell in Arai, 2001), kar omogoča prenos 
energije po prehranjevalni verigi. 
 
 
2.3.4.1 Način plenjenja pri meduzah 
Ob stiku s plenom se ta zaradi sprožitve knid in/ali lepljive sluzi pritrdi na površino 
meduze. Ujeti plen se nato premika proti ustom s pomočjo ciliarnih tokov ter kontrakcije 
lovk in obustnih ramen. V redkih primerih se meduza enostavno skrči okrog plena in ga 
požre (Arai, 1997).  
 
Plen, ujet v mukus na površini klobuka, se najprej s ciliarnimi tokovi prenese na rob 
klobuka, od koder ga lovke s kontrakcijami prenesejo na obustna ramena. S pomočjo 
ciliarnih tokov na obustnih ramenih se delci hrane premikajo do ust in v prebavno votlino 
(Arai, 1997). 
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2.3.5 Masovna pojavljanja meduz in vzroki za izbruhe 
Pojavljanja obsežnih populacij meduz so v zadnjih letih vse pogostejša in dlje trajajoča 
(Brotz in sod., 2012). O izbruhu masovnega pojava meduz (angl. jellyfish outbreaks) 
govorimo takrat, ko se določena vrsta meduze v nekem okolju v določenem obdobju 
pojavi v veliko večjem številu od običajnega (Mills, 2001). Poročila o dramatičnih 
spremembah v razsežnosti in pogostosti pojavljanja meduz zajemajo estuarije, obalna in 
odprta področja morij ter oceane (Brodeur in sod., 1999, 2008; Graham, 2001; Lotan in 
sod., 1994; Sørnes in sod., 2007; Uye, 2008).  
 
Med taka območja spada tudi Tržaški zaliv, kjer se vse pogosteje in v večjem obsegu 
pojavljajo klobučnjaške meduze: uhati klobučnjak, natančneje Aurelia sp. 8 (Ramšak in 
sod., 2012), ki so ga poimenovali Aurelia solida (Scorrano in sod., 2017), kompasna 
meduza (C. hysoscella) in morska cvetača (C. tuberculata). V preteklosti so bile 
periodično zabeležene tudi visoke abundance mesečinke (Pelagia noctiluca) in morskega 
klobuka (Rhizostoma pulmo) (Kogovšek in sod., 2010; Turk in sod., 2007).  
 
Prisotnost mesečinke v Tržaškem zalivu je bila prvič zabeležena leta 1790. Masovna 
pojavljanja so bila zabeležena v letih 1910–1914, 1976–1986 in ponovno v letih 2004–
2007, ko so bile populacije številčno najizrazitejše (Kogovšek in sod., 2010; Turk in sod., 
2007). Vse pogostejše in številčnejše populacije so zabeležili tudi v vzhodnem in 
osrednjem delu Sredozemskega morja (Goy in sod., 1989) in ob obalah Irske (Doyle in 
sod., 2008). Populacija P. noctiluca je številčno izrazitejša v sezonah z visokimi 
temperaturami, nizko količino padavin in visokim zračnim pritiskom (Goy in sod., 1989).  
 
C. hysoscella in C. tuberculata se od leta 2000 redno vsako leto pojavljata v Tržaškem 
zalivu, vendar redko v večjih abundancah. Kompasni klobučnjak je navadno prisoten v 
enakem obdobju kot uhati klobučnjak, medtem ko je morska cvetača prisotna predvsem 
avgusta in septembra (Kogovšek in sod., 2010). Kompasni klobučnjak se v preobilju kot 
tujerodna vrsta pojavlja ob obalah južne Afrike in Namibije (Fearon in sod., 1992; Sparks 
in sod., 2001). 
 
Najpogosteje je bila v Tržaškem zalivu zabeležena prisotnost meduz Aurelia sp. in R. 
pulmo. Od leta 2000 je Aurelia sp. prisotna od začetka februarja do konec junija, pogosto 
zelo številna (Kogovšek in sod., 2010). Najvišje abundance R. pulmo so bile zabeležene 
v letih 2003 in 2004, nato se je številčnost populacij zmanjšala, kar je bilo opaženo tudi 
drugod po evropskih morjih (Lilley in sod., 2009). Opažanja so povezali z nižjo količino 
sladkovodnih pritokov v zalive (Kogovšek in sod., 2010). Slednja postavka naj bi 
posredno vplivala tudi na populacijo Aurelia sp., vendar tokrat z vzpostavitvijo pogojev, 
ki so za meduzo pozitivni in vodijo k razmahu populacije. Zaradi zmanjšane količine 
pritokov je prišlo do sprememb v strukturi populacije fitoplanktona ter posledično do 
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sprememb v strukturi združbe zooplanktona k vrstam (manjši ceponožci, 
mikrozooplankton), ki jih uhati klobučnjak preferira kot svoj plen (Malej in sod., 2007; 
Møller in Riisgård, 2007; Stoecker in sod., 1987). Sicer pa naj bi na povečevanje pojavov 
Aurelia sp. v Tržaškem zalivu vplivali še: (i) metagenetski življenjski cikel, ki vključuje 
različne oblike nespolnega razmnoževanja pri polipih in enostavna disperzija 
planktonskih oblik, (ii) nizka vsebnost organske snovi, ki jim omogoča hitro rast med 
obdobji ugodnih pogojev, (iii) hranjenje ad libitum, (iv) prilagoditev polipov na neugodne 
pogoje in (v) naraščanje števila umetnih konstrukcij v morju (Malej in sod., 2012; 
Vodopivec in sod., 2017). Sicer uhati klobučnjak velja za zelo prilagodljivo vrsto in 
naseljuje morja severozahodne Evrope, Japonske, nekatera morja Severne Amerike in 
Črno morje. V zadnjem času se uhati klobučnjak v preobilju vse pogosteje pojavlja v 
celotnem Sredozemskem morju (Lucas, 2001). 
 
 
2.3.5.1 Vzroki za masovna pojavljanja meduz 
Vse pogostejši izbruhi masovnih pojavljanj meduz v zadnjih desetletjih (od leta 1970) so 
privedli do ugibanj o možnih vzrokih. Pojavi obsežnih populacij meduz so korelirali z 
globalnimi podnebnimi spremembami in prekomernim poseganjem človeka v okolje s 
prekomernim ribolovom, izdatnim onesnaževanjem in evtrofikacijo ter vnosom 
tujerodnih vrst (Condon in sod., 2012, 2013, Purcell, 2005, 2012; Purcell in sod., 2007; 
Purcell in Arai, 2001; Richardson in sod., 2009) (Slika 5).  
 
Najverjetnejši vzrok za izbruh populacije klobučnjakov je sinergistično delovanje več 
dejavnikov hkrati, ki vplivajo na vse faze življenjskega kroga meduze (Purcell, 2012).  
 
Višanje temperature neposredno pozitivno vpliva na aktivnost metabolizma ter rast in 
razmnoževanje meduz. Z višanjem temperature narašča tudi razmerje med efirami in 
hčerinskimi polipi ter hitrost strobilacije (Arai, 1997; Purcell, 2005). Višje temperature 
vplivajo tudi na povečanje biomase zooplanktona in tako posredno vplivajo na rast 
populacije meduz. Toplejše okolje omogoča meduzam tudi prezimitev v aktivnem stanju 
in razširjanje populacij vedno bolj proti poloma Zemlje (Purcell in sod., 2007). 
Prekomeren ribolov močno razredči populacije rib in ima negativen vpliv na prehransko 
verigo ter znatno prispeva k degradaciji obalnega morskega sistema. Ribolov odstranjuje 
večje ribe, naravne plenilce meduz, ter manjše ribe, ki se hranijo z zooplanktonom, za 
katerega tekmujejo s klobučnjaki. Meduze tako v prehranjevalni verigi dobijo nišo, ki so 
jo predhodno zasedale ribe, saj jim presežek hrane omogoča hitrejšo rast in 
razmnoževanje in ob odsotnosti plenilcev idealen prostor za razmah populacije (Purcell 
in sod., 2007; Purcell in Arai, 2001).  
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Slika 5: Vpliv antropogenih dejavnikov (evtrofikacija in podnebne spremembe) na izbruhe masovnih 
pojavov meduz (povzeto iz Richardson in sod., 2009: 4). 
 
Figure 5: Impact of anthropogenic factors (eutrophication and climate change) on jellyfish outbreaks 
(from Richardson et al., 2009: 4). 
 
 
V evtrofičnih okoljih prihaja do redukcije v velikosti mezozooplanktona (Arai, 2001; 
Purcell in sod., 2007; Sommer in sod., 2002). Tako spremenjena prehranska veriga 
favorizira neizbirčne meduze, medtem ko so ribe prizadete, saj preferenčno izbirajo večje 
predstavnike (Purcell in sod., 2007). Poleg kopičenja biomase klobučnjakov se kopiči 
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tudi velik fitoplankton (Vasas in sod., 2007), ki se poseda na dno ter povzroča motnost 
vodnega stolpca in stopnjuje stanje hipoksije, kar je posebej izrazito v pridnenem sloju 
vode. Takšno okolje je za ribe zelo neprijazno, medtem ko se meduze in polipi v takšnih 
pogojih lahko celo razmnožujejo (Arai, 2001). 
 
Pomemben dejavnik so tudi ribogojnice in školjčišča, saj polipu nudijo ugoden življenjski 
prostor. Predstavljajo površino za pritrditev in razmnoževanje s stalnim dovajanjem 
hrane. Nov življenjski prostor za polipno generacijo predstavljajo tudi umetne gradbene 
strukture (marine, doki, naftne ploščadi, umetni otoki in nasipi) (Purcell in sod., 2007). 
Ne nazadnje je treba omeniti še vnos tujerodnih vrst klobučnjakov v nov ekosistem, kjer 
najdejo primerno nišo in se nenadzorovano razrastejo (Purcell in sod., 2007). 
 
 
2.3.6 Vpliv prekomerne prisotnosti meduz na ekosistem 
Nenadno povečanje abundance meduz v določenem habitatu, ki je posledica 
sinergističnega delovanja antropogenih dejavnikov, lahko vodi v pomembne spremembe 
prehranske verige ali celo v spremembo ekosistema in njegovega delovanja. Ti negativni 
učinki so še izraziteje opazni v obalnih okoljih, ki so pod res močnim vplivom 
antropogenih dejavnikov in v katerih so naravni plenilci meduz odsotni. V takšnih okoljih 
imajo meduze prednost pred ostalimi deležniki (ribe) enakega trofičnega nivoja v 
prehranski verigi. To jim omogočajo njihova neizbirčnost pri izbiri hrane, hitra rast in 
razmnoževanje, zmožnost redukcije velikosti v obdobju stradanja in tudi sposobnost 
toleriranja hipoksije (Richardson in sod., 2009).  
 
V času masovnih pojavljanj, meduze izvajajo močan plenilski pritisk na 
mikrozooplankton in mezozooplankton, ki sta glavni vir hrane tudi za ribe (Purcell in 
Arai, 2001). Ker meduze v svojo prehrano vključujejo tudi ribja jajčeca in mladice 
(Hansson in sod., 2005; Hay, 2006; Richardson in sod., 2009), vse skupaj vodi v močno 
prevlado meduz v okolju. Dodatno so se meduze pokazale kot možen vektor za prenos 
bakterij, ki so patogene za ribe (Delannoy in sod., 2011; Hay, 2006; Richardson in sod., 
2009). Močan plenilski pritisk meduz na biomaso mezozooplanktona in 
mikrozooplanktona ob masovnih izbruhih povzroči močan upad njune biomase v okolju 
(Behrends in Schneider, 1995; Hansson in sod., 2005; Møller in Riisgård, 2007; Olesen, 
1995), pri čemer je količina zaužitega plena odvisna od velikosti meduze in temperature 
okolja, ki uravnava njen metabolizem (Olesen, 1995; Uye in Shimauchi, 2005).  
 
Posledično, zaradi sosledja trofičnih reakcij, prihaja do porasta biomase fitoplanktona 
(Hansson in sod., 2005). Ta pojav je posebno izrazit v evtrofičnih okoljih (Sommer in 
sod., 2002; Vasas in sod., 2007), kjer lahko prihaja tudi do povečane pojavnosti rdečih 
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plim (Pitt in sod., 2007). Dodatno meduza v okolico s svojim metabolizmom izloča 
vodotopna anorganska hranila, predvsem amonij (NH4
+) in ortofosfat (PO4
3+), ki še 
dodatno stimulirata primarno produkcijo fitoplanktona (Pitt in sod., 2009).  
 
 
2.3.6.1 Vpliv na bakterioplankton 
Plenilski pritisk meduz na mikrozooplankton, poleg akumulacije fitoplanktona, posredno 
omogoča tudi povečanje bakterijske biomase. Dejstvo, da meduze posredno vplivajo na 
mikrobno zanko s plenjenjem bakteriovorov, med katere spadajo migetalkarji ter navpliji 
in mladice rakov ceponožcev, so potrdili v Velikem jezeru na otoku Mljetu, kjer so ob 
prisotnosti meduze Aurelia sp. 5 beležili povečanje biomase cianobakterij in heterotrofnih 
bakterij (Malej in sod., 2007; Turk in sod., 2008). 
 
Dodatno sproščena anorganska hranila, amonij in ortofosfat, poleg fitoplanktona 
stimulirajo tudi metabolizem avtotrofnih bakterij, kar so večkrat pokazali ob prisotnosti 
meduze Aurelia sp. (Schneider, 1989; Shimauchi in Uye, 2007; Turk in sod., 2008). 
 
Meduze poleg anorganskih hranil prek izločanja in produkcije mukusa v okolje sproščajo 
raztopljeno organsko snov. Pri tem naj bi bil meduzni DOM (angl. jelly DOM) lahko 
razgradljiv material za bakterije (Condon in sod., 2011; Pitt in sod., 2009). Meduzni DOM 
sestavljajo raztopljeni organski dušik (angl. Dissolved Organic Nitrogen, DON), katerega 
vir so večinoma raztopljene proste aminokisline in raztopljeni primarni amini. Vir 
raztopljenega organskega fosforja (angl. Dissolved Organic Phosphorus, DOP) 
predstavljajo produkti metabolizma DNA in RNA. Vir raztopljenega organskega ogljika 
(angl. Dissolved Organic Carbon, DOC) in DON predstavljajo glikoproteini in prebavni 
encimi, medtem ko komponente poškodovanih celičnih membran in sten prispevajo k 
zalogi DOC in DOP (Pitt in sod., 2009). Hansson in Norrman (1995) sta pokazala, da naj 
bi meduza A. aurita v povprečju dnevno v okolico izločila 1,2 mg DOC. Podobno je 
prisotnost meduz Aurelia sp. in Chrysaora quinquecirrha v zaprtem sistemu prispevala k 
povečani bakterijski abundanci, čeprav so bakterije večino meduznega DOM porabile za 
respiracijo in le manjši delež vgradile v biomaso (Condon in sod., 2011; Turk in sod., 
2008). Ker se posledično energija ne prenaša v višje trofične nivoje, se predpostavlja o 
možnem preoblikovanju prehranske verige v tako imenovano meduzno zanko (angl. jelly 
carbon shunt) (Condon in sod., 2011) (Slika 6).  
 
Ob prisotnosti meduznega DOM je poleg spremembe v dinamiki bakterijske združbe 
prišlo tudi do spremembe v njeni sestavi (Condon in sod., 2011; Riemann in sod., 2006). 
Znano je, da na sestavo bakterijske združbe lahko vplivata tudi kakovost in izvor 
substrata. Različne skupine bakterij razgrajujejo različne substrate (Cottrell in Kirchman, 
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2000a), kar je odvisno od posedovanja različnih eksohidrolitičnih encimov pri različnih 




Slika 6: Prikaz delovanja mikrobne zanke brez visoke prisotnosti in z visoko prisotnostjo meduz v 
ekosistemu (povzeto po Condon in sod., 2011: 4). 
Zelene puščice prikazujejo vgradnjo ogljika v biomaso in možen prenos v višje trofične nivoje, rdeče 
puščice označujejo poti pod vplivom prisotnosti meduz. 
 
Figure 6: Demonstration of microbial loop functioning with and without jellyfish blooms in ecosystem 
(from Condon et al., 2011:4). 
Green arrows indicate flows reincorporating C into the biomass and potential transfer to higher trophic 
levels. Red arrows signify C pathways impacted by jellyfish.  
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Meduze v času masovnih pojavljanj zaradi močnega plenilskega pritiska na 
mezozooplankton in mikrozooplankton v svoji biomasi akumulirajo velike količine 
energije in elementov, ki se v plitkih obalnih habitatih zaradi odsotnosti naravnih 
plenilcev meduz ne prenesejo v višje trofične nivoje. Sicer se del te energije in hranil 
reciklira prek izločanja in produkcije mukusa, vendar večina ostane shranjena v njihovi 
biomasi in se po odmrtju meduz akumulira v vodnem stolpu oziroma pridnenih slojih. V 
Arabskem morju se v letih z večjo številčnostjo meduz v obliki meduzne biomase na dno 
deponira kar 78 g C/m2 (Billett in sod., 2006). 
 
Kemijska sestava zooplanktonske biomase se precej razlikuje od biomase fitoplanktona, 
ki je sicer glavni rezervoar POM in DOM za bakterije. Biomasa meduz ima nizko 
razmerje med ogljikom in dušikom (C : N), ki je posledica visoke vsebnosti proteinov 
(Pitt in sod., 2009). Ker je razmerje podobno razmerju C : N bakterijskih celic 
(Fagerbakke in sod., 1996), odmrlo meduzno tkivo za morske bakterije predstavlja 
kvaliteten in lahko razgradljiv organski substrat (Pitt in sod., 2009). Tako so v predhodnih 
raziskavah pokazali, da odmrla biomasa meduz dobro podpira bakterijski metabolizem, 
kot tudi vpliva na sestavo bakterijske združbe (Blanchet in sod., 2014; Tinta in sod., 2010, 
2012, 2016; Titelman in sod., 2006). Hkrati so Tinta in sod. (2012) opazili, da sta hitrost 
rasti in sestava bakterijske populacije odvisna od proteinskega deleža in razmerja C : N 
meduznega tkiva, ki variirata med različnimi vrstami meduz. 
 
Čeprav je količina raztopljene organske snovi, ki jo v okolje izločajo meduze, v 
primerjavi s količino raztopljenega organskega ogljika, nastalega s primarno produkcijo, 
nizka, lahko igra v oligotrofnih okoljih pomembno vlogo. Sproščena amonij in ortofosfat 
povečata dostopnost organskih hranil v sistemih, ki so kljub zadostni količini ogljika sicer 
neproduktivni (Hansson in Norrman, 1995; Pitt in sod., 2009). Bakterije izredno 
pomembno vplivajo na recikliranje hranil, nakopičenih v meduzni biomasi po kolapsu 
masovnih pojavov, saj je razgradnja hitra in učinkovita, vendar hkrati vodi v hitro 
povečanje koncentracije anorganskih nutrientov kot tudi povečano porabo kisika v okolici 
(Tinta in sod., 2010; Titelman in sod., 2006; West in sod., 2009), kar lahko pripelje do 
rušenja ravnovesja v ekosistemu ali celo njegove degradacije. 
 
 
2.3.7 Asociacije bakterij z meduzami  
Kljub vse pogostejšim raziskavam asociacij med bakterijami in meduzami je o prisotnosti 
bakterij na površini meduz kot tudi vlogi asociirane bakterijske združbe še vedno malo 
znanega. Do danes so bile raziskave narejene zgolj na nekaterih meduzah iz redov 
Semaeostomeae in Rhizostomeae. Pri tem pa so bili uporabljeni različni pristopi 
vzorčenja ter različne analitske metode (molekularne, mikrobiološke in mikroskopske). 
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Prvi primeri proučevanja mikrobioma pri klobučnjaških meduzah so pokazali na 
prisotnost endobiotskih bakterij v lovkah meduz Cyanea capillata in Cyanea lamarckii 
(Schuett in Doepke, 2010) in prikazali meduzi Phialella quadrata in Pelagia noctiluca 
kot možni prenašalki patogene bakterije Tenacibaculum maritimum (Delannoy in sod., 
2011; Ferguson in sod., 2010).  
 
Najnovejše raziskave mikrobiomov klobučnjaških meduz so pokazale na prisotnost 
abundantnih in raznovrstnih bakterijskih združb, ki se razlikujejo med različnimi vrstami 
meduz in okolji ter so le malo podobne združbam v vodnem stolpu (Cleary in sod., 2016; 
Daley in sod., 2016; Hao in sod., 2018; Lee in sod., 2018; Weiland-Bräuer in sod., 2015). 
Do danes je najbolje raziskan mikrobiom meduz rodu Aurelia sp. iz reda Semaeostomeae. 
V prvi in zelo obsežni raziskavi so Weiland-Bräuer in sod. (2015) pokazali, da se sestava 
asociirane bakterijske združbe pomembno razlikuje med razvojnimi fazami (bentoški 
polip in pelagična meduza) in posameznimi telesnimi deli (gastralna votlina in mukus na 
površini klobuka) uhatega klobučnjaka. Analiza mikrobioma je pokazala, da v asociirani 
bakterijski združbi prevladujejo bakterije razreda Gammaproteobacteria kot tudi 
Alphaproteobacteria, Bacteroidetes in Actinobacteria z različnim deležem zastopanosti 
med posameznimi razvojnimi fazami meduze Aurelia sp.. Z uporabo konfokalne 
mikroskopije in fluorescentne in situ hibridizacije (angl. fluorescence in situ 
hybridization, FISH) so pokazali, da se večina bakterij nahaja na površini epitelnega sloja, 
najverjetneje v mukusu. Individualne bakterijske celice so zasledili tudi znotraj epitelnih 
celic in mezogleji polipa. Bakterije so bile precej podobne bakterijam rodu Mycoplasma, 
zaradi česar so sklepali na možno endosimbiontsko interakcijo. Vendar s tehnikami 
določanja nukleotidnega zaporedja (pirosekvenciranje) v vzorcih polipov tega seva 
bakterije niso zaznali (Weiland-Bräuer in sod., 2015). So pa zanimivo bakterije sorodne 
mikoplazmam predstavljale več kot polovico bakterijske združbe, prisotne v mukusu in 
gastralni votlini odrasle meduze. Podobno so bakterije, sorodne mikoplazmam, 
predstavljale precejšen delež združbe, asociirane z meduzo, v drugi raziskavi, narejeni na 
Aurelia sp. iz severnega Atlantskega oceana (Daley in sod., 2016).  
 
Razlike v sestavi asociirane bakterijske združbe med posameznimi telesnimi deli in 
razvojnimi fazami so prisotne tudi pri meduzi C. lamarckii, medtem ko se mikrobiom 
meduze Chrysaora hysoscella razlikuje zgolj med razvojnimi fazami (Hao in sod., 2018). 
Zaradi uporabljene metode (ARISA – avtomatizirana metoda notranje prepisane regije 
ribosomske DNA; angl. automated ribosomal intergenic spacer analysis) raziskava žal ni 
dala podatkov o filogenetski sestavi združbe. So pa filogenetsko analizo naredili na 
mikrobiomu sorodne meduze Chrysaora plocamia (Lee in sod., 2018). V združbi so 
prevladovale bakterije razreda Gammaproteobacteria. Prisotni pa so bili tudi predstavniki 
alfaproteobakterij, bakteroidet in planktomicet (Lee in sod., 2018).  
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Iz reda Rhizostomeae so do danes proučevali mikrobiom dveh meduz, in sicer 
Cotylorhiza tuberculata in Mastigias cf. papua. Pri meduzi Cotylorhiza tuberculata so v 
dveh zaporednih raziskavah proučevali mikrobiom gastralne votline (Cortés-Lara in sod., 
2015; Viver in sod., 2017). Raziskavi sta pokazali, da je združba v gastralni votlini 
sestavljena iz omejenega števila bakterijskih predstavnikov. Ti so bili sorodni bakterijam 
rodov Simkania, Spiroplasma, Mycoplasma in Tenacibaculum. Mikrobiota bi naj imela 
precejšno vlogo pri prebavi, čeprav prisotnost patogenih bakterij nakazuje tudi na 
možnost vloge meduze pri njihovem prenosu (Cortés-Lara in sod., 2015; Viver in sod., 
2017). Nasprotno so Cleary in sod., (2016) proučevali mikrobiom celotne meduze 
Mastigias cf. papua. Bakterijsko združbo so sestavljali predvsem predstavniki 
gamaproteobakterij, pa tudi predstavniki razredov Mollicutes in Alphaproteobacteria ter 
debla Spirochaetes.  
 
Kljub nejasnosti o tem ali so bakterije dejansko pritrjene na epitelni sloj meduze ali zgolj 
prisotne v tankem mukusnem sloju, zgornje navedbe kažejo, da je razmerje med 
bakterijami in meduzami zelo dinamično in kompleksno in skupaj z ugotavljanjem 
potenciale vloge asociiranih bakterij ostaja zanimivo področje za raziskovanje.  
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3 CILJI IN HIPOTEZE 
 
Cilj doktorskega dela je pokazati asociacijo bakterij z meduzami in dobiti vpogled v 
strukturo in sestavo bakterijske združbe v asociaciji z gostiteljem.  
 
 Na površinah meduz so prisotne številne bakterije, katerih vrstna sestava je sicer 
podobna sestavi združbe, prisotne v okolni vodi, vendar se razlikuje v deležu 
posameznih vrst. 
 Združbe asociiranih bakterij se po vrstni sestavi razlikujejo na zunanji površini 
klobuka različnih vrst meduz in na posameznih delih meduze (površina klobuka, 
obustna ramena, gastralna votlina). 
 
 
Drugi cilj doktorskega dela je raziskati vpliv dolgotrajne prisotnosti meduz v plitkih in 
polzaprtih slabo pretočnih sistemih na spremembe v sestavi naravne bakterijske združbe 
in s tem spremembe v okolju. Tovrstne raziskave v Jadranskem morju še niso bile 
opravljene in jih je tudi v svetovnem merilu za plitva obalna morja malo. 
 
 Dolgotrajna prisotnost meduz v okolju lahko vpliva na spremembe vrstne sestave 
naravne populacije heterotrofnih bakterij, zlasti v polzaprtih slabo pretočnih 
ekosistemih. 
 
Dodatno želimo raziskati možno vpletenost asociiranih bakterij pri procesih razgradnje 
meduze po njenem odmrtju. 
 
 Bakterijske vrste, ki so pritrjene na meduzi, so prilagojene na specifičen organski 
vir in so po odmrtju meduze udeležene v procesih razgradnje. 
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4 MATERIAL IN METODE 
 
Raziskovalno delo je bilo glede na postavljene raziskovalne hipoteze razdeljeno na tri 
sklope: 
 
 asociacije bakterij z meduzami, 
 vpliv dolgotrajne prisotnosti meduz v polzaprtih, slabo pretočnih ekosistemih na 
spremembe v sestavi naravne populacije bakterij, 




4.1 ASOCIACIJE BAKTERIJ Z MEDUZAMI 
 
Ugotavljali smo prisotnost in analizirali sestavo bakterijske združbe v asociaciji z 
meduzami Aurelia sp., Chrysaora hysoscella in Cotylorhiza tuberculata, ki se redno 
pojavljajo v obalnih vodah Tržaškega zaliva (Kogovšek in sod., 2010), ter jih primerjali 
z združbami v okolni vodi. Dodatno smo ugotavljali razlike v sestavi bakterijske združbe 
med posameznimi telesnimi deli meduze (površina klobuka, gastralna votlina in obustna 
ramena meduze Aurelia sp.) in primerjali spremembe v sestavi bakterijske združbe, 
asociirane z meduzo Aurelia sp. v dveh časovnih točkah trajanja masovnega pojava (angl. 
bloom): (i) v času številčnega maksimuma (angl. jellyfish population peak) in (ii) ob 
koncu masovnega pojava, ko meduze začno propadati (angl. decay of the bloom).  
 
 
4.1.1 Opis značilnosti Tržaškega zaliva 
Raziskovalno delo, vezano na prvi sklop, je potekalo v Tržaškem zalivu. Zaliv leži na 
severovzhodnem delu Jadranskega morja. Je izjemno plitek (< 30 m) in relativno zaprt 
sistem. Velik vpliv na oceanografske lastnosti zaliva imajo pretoki vodnih mas iz južnega 
Jadrana, sladkovodni vnosi rek ter meteorološki pojavi (Malačič in Petelin, 2001, 2009). 
Za zaliv je značilna vertikalna stratifikacija v času spomladanskega segrevanja, ki se 
stopnjuje do sredine poletja, medtem ko je v zimskem obdobju stolpec premešan (Malačič 
in Petelin, 2001). Značilna so velika sezonska nihanja slanosti (od 32,8 do 36,7 PSU) in 




3-)) je odvisna predvsem od količine vnosa sladke vode s 
kopnega, torej pretokov rek in količine padavin (Turk in sod., 2007). Sezonska nihanja 
okoljskih parametrov močno vplivajo na sestavo in aktivnost mikrobne združbe (Tinta in 
sod., 2015).  
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4.1.2.1 Vzorčenje meduz 
V Tržaškem zalivu smo vzorčili meduze Aurelia sp., natančneje Aurelia sp. 8 (Ramšak 
in sod., 2012), ki so jo preimenovali v Aurelia solida (Scorrano in sod., 2017) (nadalje v 
tekstu omenjena kot Aurelia sp.), Chrysaora hysoscella in Cotylorhiza tuberculata. 
Meduze so bile vzorčene v času masovnega pojavljanja oziroma povečane abundance. 
Meduze Aurelia sp. smo vzorčili tudi ob koncu masovnega pojava, ko so bile meduze v 
fazi propadanja. Vzorčili smo na različnih lokacijah v odprtih vodah Piranskega in 
Koprskega zaliva (Tržaški zaliv, severni Jadran) z uporabo terenskega plovila (plovili 
Sagita ali Karolina). Nekatere meduze smo zajeli tudi z obale na lokaciji od Piranskega 
zaliva do Bernardina z uporabo namenskega vzorčevalnika, da so ostale čim bolj intaktne. 
Do prihoda v laboratorij so bile meduze spravljene posamično v posodah ali v vrečkah z 
okolno morsko vodo. V laboratoriju smo vsako meduzo pred nadaljnjimi analizami 
izmerili (premer klobuka) in nato dobro sprali s predhodno pripravljeno sterilno morsko 
vodo (filtrirana skozi polietersulfonski (PES) filter z velikostjo por 0,22 µm in premerom 
47 mm (Pall corporation) in avtoklavirana). Tako pripravljene meduze so bile takoj 
uporabljene za izolacijo in analizo združbe heterotrofnih bakterij, prisotnih na površini 
klobuka in v gastralni votlini. Meduze, namenjene za analizo sestave celokupne 
bakterijske združbe, smo secirali na posamezne telesne dele (površina klobuka, obustna 
ramena) v digestoriju s sterilnim orodjem v čim bolj čistih pogojih. Hkrati smo s sterilno 
brizgo vzeli vzorec sluzi, ki ga je meduza izločila iz gastralne votline. Dodatno smo 
posamezno v vrečke spravili cele sprane meduze. Vzorci so bili do nadaljnje obdelave 
spravljeni na –30 °C.  
 
Za namen mikroskopije smo secirali površino klobuka meduz in vzorčili mukus, ki se je 
odluščil s površine klobuka. Vzorci površine klobuka in mukus so bili nato fiksirani v 
mešanici 1 % glutaraldehida in 0,5 % paraformaldehida in v 2 % formaldehidu (vsi 
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Preglednica 1: Seznam vzorcev meduz pobranih v Tržaškem zalivu. 
 














6. 5. 2011 1 Aurelia sp. 17 cm površina klobuka AK1 DGGE/CL 
6. 5. 2011 2 Aurelia sp. 15 cm površina klobuka AK2 DGGE/CL 
6. 5. 2011 3 Aurelia sp. 9 cm površina klobuka AK3 DGGE/CL 
6. 5. 2011 4 Aurelia sp. 15 cm obustna ramena AR1 DGGE/CL 
6. 5. 2011 5 Aurelia sp. 13 cm gastralna votlina AG1 DGGE/CL 
6. 5. 2011 6 Aurelia sp. 15 cm površina klobuka AK1** BI 
6. 5. 2011 7 Aurelia sp. 10 cm površina klobuka AK3** BI 
6. 5. 2011 8 Aurelia sp. 8 cm površina klobuka AK6** BI 
6. 5. 2011 9 Aurelia sp. 12 cm gastralna votlina AG1** BI 
6. 5. 2011 10 Aurelia sp. 9 cm gastralna votlina AG6 BI 
16. 6. 2011 11 Aurelia sp. 8 cm površina klobuka AK6 DGGE/CL 
16. 6. 2011 12 Aurelia sp. 9 cm površina klobuka AK7 DGGE/CL 
16. 6. 2011 13 Aurelia sp. 8 cm obustna ramena AR6 DGGE/CL 
16. 6. 2011 14 Aurelia sp. 10 cm površina klobuka AK8 BI 
16. 6. 2011 15 Aurelia sp. 8 cm površina klobuka AK10 BI 
16. 6. 2011 16 Aurelia sp. 8 cm površina klobuka AK11 BI 
16. 6. 2011 17 Aurelia sp. 9 cm gastralna votlina AG8 BI 
16. 6. 2011 18 Aurelia sp. 11 cm gastralna votlina AG11 BI 
16. 6. 2011 19 C. hysoscella 13 cm površina klobuka 
CK1 DGGE/CL 
CK1_1 DGGE 
16. 6. 2011 20 C. hysoscella 9 cm površina klobuka CK2 DGGE/CL 
16. 6. 2011 21 C. hysoscella 9 cm površina klobuka CK1 BI 
16. 6. 2011 22 C. hysoscella 11 cm površina klobuka CK2 BI 
16. 6. 2011 23 C. hysoscella 12 cm gastralna votlina CG1 BI 
16. 6. 2011 24 C. hysoscella 7 cm gastralna votlina CG2 BI 
27. 9. 2011 25 C. tuberculata 27 cm površina klobuka 
ZK5 DGGE/CL 
ZK5_1 DGGE 
27. 9. 2011 26 C. tuberculata 31 cm površina klobuka 
ZK6 DGGE/CL 
ZK6_1 DGGE 
27. 9. 2011 27 C. tuberculata 26 cm površina klobuka ZK1 BI 
27. 9. 2011 28 C. tuberculata 35 cm površina klobuka ZK2 BI 
15. 5. 2015 29 Aurelia sp. 10 cm površina klobuka  M 
15. 5. 2015 30 Aurelia sp. 16 cm površina klobuka  M 
15. 5. 2015 31 Aurelia sp. 9 cm površina klobuka  M 
15. 5. 2015 32 Aurelia sp. 11 cm mukus   M 
* Metoda, uporabljena za analizo vzorca. CL – 16S rRNA genske klonske knjižnice; DGGE – 
denaturacijska gradientna gelska elektroforeza; BI – bakterijski izolati; M – mikroskopija. **Kljub 
enakemu poimenovanju vzorcev so bili pri metodah DGGE/CL in BI uporabljeni različni osebki.  
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4.1.2.2 Vzorčenje vode 
Vzorčenje morske vode je potekalo v okviru rednega mesečnega vzorčenja, ki se izvaja 
na MBP/NIB (program ARRS) na vzorčevalnem mestu, kjer se nahaja oceanografska 
boja VIDA (00BF; 45° 32' 55,68'' N, 13° 33' 1,89'' E), in je bilo izvedeno v neposredni 
bližini mesta vzorčenja meduz. Vzorci morske vode so bili zajeti na globini 5 m z 
namenskimi vzorčevalniki za vodo (Niskin), ki so bili pritrjeni na vzorčevalno rozeto 
(Sea-Bird SBE 32 Carousel Water Sampler). Istočasno smo izmerili temperaturo in 
slanost morske vode s sondo CTD (Microstructure Profiler MSS90, Sea & Sun). Vzorci 
morske vode so bili v temnih steklenih posodah transportirani v laboratorij, kjer so bili 
primerno obdelani in shranjeni.  
 
 
Preglednica 2: Seznam vzorcev vode odvzetih v Tržaškem zalivu. 
 
Table 2: List of seawater samples collected in the Gulf of Trieste. 
 
Datum vzorčenja Lokacija Globina Oznaka vzorca Metoda 
14. 2. 2011 Tržaški zaliv 5 m W_Feb CL/BI 
6. 5. 2011 Tržaški zaliv 5 m W_Maj CL/BI 
16. 6. 2011 Tržaški zaliv 5 m W_Jun CL/BI 
27. 9. 2011 Tržaški zaliv 5 m W_Sep CL/BI 




4.1.3 Analiza bakterijske združbe 
Bakterijsko združbo smo analizirali na dva načina: (i) z uporabo gojitvenih tehnik smo 
izolirali in identificirali heterotrofne bakterije (bakterijski izolati); (ii) z molekularnimi 
metodami denaturacijske gradientne gelske elektroforeze (DGGE; angl. Denaturing 
Gradient Gel Electrophoresis) in klonskimi knjižnicami bakterijskega gena za 16S rRNA. 
 
 
4.1.3.1 Bakterijski izolati 
Bakterije, prisotne na površini klobuka, smo na modificirano univerzalno gojišče 
(agarsko gojišče ZoBell; Preglednica 3) (Zobell, 1946) prenesli s tehniko odtisa, medtem 
ko smo bakterije iz gastralne votline na gojišče prenesli s pomočjo sterilne vatirane 
palčke. Izolate bakterij, prisotnih v vodi, smo pridobili z razmazom za konfluentno rast 
določenega volumna vode (10 µl do 100 µl). Inokulirane plošče smo inkubirali v temi pri 
okolni temperaturi.  
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Preglednica 3: Sestava modificiranega gojišča ZoBell, uporabljenega pri izolaciji heterotrofnih 
bakterij asociiranih z meduzami in bakterij prisotnih v okolni morski vodi. 
 
Table 3: Composition of modified ZoBell media used to isolate heterotrophic bacteria associated with 
jellyfish and bacteria in ambient seawater. 
 
ZoBell gojišče; trdno (1 l)   Količina Enota 
Pepton  5 g 
Kvasni ekstrakt  1 g 
Morska voda*  750 ml 
dH2O  250 ml 
Agar   15 g 
    
ZoBell gojišče; tekoče (1 l)       
Pepton  5 g 
Kvasni ekstrakt  1 g 
Morska voda*  750 ml 
dH2O   250 ml 
*Morska voda filtrirana skozi filter GF/F (odstranjeni delci > 0,8 µm). 
 
 
Za vsako ploščo smo prešteli bakterijske kolonije (angl. Colony Forming Unit, CFU) in 
opisali različne morfološke tipe. Za vsako kolonijo s plošče smo naredili razmaz za 
posamezne kolonije. Če je na plošči zraslo več kot ca. 80 bakterijskih kolonij, smo ploščo 
razmerno razdelili in naredili razmaz za posamezne kolonije iz polovice oziroma četrtine 
plošče. Čiste bakterijske kolonije smo nato inokulirali v tekoče modificirano univerzalno 
gojišče (ZoBell brez agarja; Preglednica 3). Bakterijsko kulturo v tekočem mediju smo 
nato shranili v 30 % glicerolu na –80 °C in tako izdelali obširno zbirko bakterijskih 
izolatov, ki je registrirana v bazi podatkov GenBank (NCBI; National Center for 
Biotechnology Information) pod identifikacijskimi številkami: od KF816449 do 
KF816471 in od KF816480 do KF816592. Zbirka je spravljena na MBP/NIB. 
 
 
4.1.3.2 Izolacija bakterijske DNA 
4.1.3.2.1 Izolacija DNA bakterijskih izolatov 
DNA bakterijskih izolatov smo izolirali iz 750 µl tekoče kulture v gojišču ZoBell po 
prilagojenem protokolu s Chelexom (Giraffa in sod., 2000). Bakterijske celice smo zbrali 
s pomočjo centrifugiranja in pelet sprali v 1-kratnem fosfatnem pufru (angl. phosphate 
buffer saline, PBS pufer; založna koncentracija pufra 10-kratna; 1,4 M NaCl, 27 mM KCl, 
101 mM Na2HPO4, 18 mM KH2PO4). Postopek spiranja smo dvakrat ponovili. Celice 
smo nato ponovno suspendirali v 5 % raztopini Chelexa (BioRad) in suspenzijo inkubirali 
pri 99 °C 15 min. Nato smo suspenzijo prenesli na 4 °C in inkubirali 10 min. Sledilo je 
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centrifugiranje pri 1500 x g, 10 min. Vodno fazo z raztopljeno DNA smo prenesli v novo 
mikrocentrifugirko in do nadaljnjih analiz spravili na –20 °C. 
 
 
4.1.3.2.2 Izolacija bakterijske DNA iz morske vode 
Za analizo sestave celotne bakterijske združbe v vodi smo 1 l morske vode filtrirali skozi 
PES-filter z velikostjo por 0,22 µm in premerom 47 mm. Filtri so bili spravljeni v krio 
vialah in shranjeni pri temperaturi –80 °C do nadaljnje obdelave. Celotno bakterijsko 
DNA smo izolirali po prilagojeni metodi, opisani v Boström in sod. (2004). Za izolacijo 
smo porabili četrtino filtra, ki smo ga dali v 2 ml centrifugirko, v katero smo dodali 525 
µl pufra za lizo (400 mM NaCl, 750 mM saharoza, 20 mM etilendiamintetraacetat 
(EDTA) pH 8, 50 mM Tris – HCl (Tris; tris (hidroksimetil) aminometan) pH 9; pufer smo 
sterilizirali s filtracijo skozi 0,2 µm filtersko enoto (Millex® Syringe Filter Unit enoto, 
Millipore)) in 10,5 µl lizocima (Sigma) v končni koncentraciji 1 mg/ml (sveže 
pripravljen; založna koncentracija 50 mg/ml v 5-kratnem TE pufru (50 mM Tris HCl pH 
7,5; 50 mM EDTA; Sigma) ter inkubirali 30 min pri 37 °C. Nato smo dodali 53,5 µl 10 
% detergenta SDS (natrijev dodecil sulfat (Sigma); steriliziran s filtracijo skozi 0,2 µm 
filter enoto Millex; končna koncentracija 1 %) in 3 µl proteinaze K (založna koncentracija 
20 mg/ml v ddH2O; končna koncentracija: 100 µg/ml; Sigma). Mikrocentrifugirke smo 
dodatno zatesnili s parafilmom ter inkubirali pri 55 °C preko noči (maks. 16 h) v 
hibridizacijski peči. Lizat smo prenesli v svežo mikrocentrifugirko ter filter še dodatno 
sprali s 500 µl 5-kratnega pufra TE. V obe mikrocentrifugirki (s filtrom in lizatom) smo 
dodali enak volumen (1 V) že pripravljene mešanice fenol/kloroform/izoamilalkohol (25 
: 24 : 1; Sigma) ter temeljito premešali. S centrifugiranjem (20.000 x g, 5 min) smo ločili 
vodno fazo od organske. Vodno fazo smo prenesli v svežo 2 ml mikrocentrifugirko in 
ponovili korak z mešanico fenol/kloroform/izoamilalkohol (25 : 24 : 1). Po 
centrifugiranju smo vodno fazo ponovno prenesli v svežo 2 ml mikrocentrifugirko in 
dodali enak volumen (1 V) mešanice kloroform/izoamilalkohol (24 : 1; Sigma), zmešali 
in ločili fazi s centrifugiranjem (20.000 x g, 5 min). Vodno fazo iz obeh mikrocentrifugirk 
smo združili v sveži 2 ml mikrocentrifugirki ter oborili DNA z dodatkom 1/10 V 3 M 
natrijevega acetata (Sigma) in 0,6 V hladnega izopropanola (Sigma) ter 3 µl raztopine za 
obarjanje (GlycoBlue (Ambion)). Mešanico smo inkubirali 2 uri pri –20 °C ter nato DNA 
sedimentirali s centrifugiranjem (4 °C, 20 min, 20.000 x g), previdno odstranili 
izopropanol ter pelet suspendirali s 500 µl ledeno hladnega 70 % etanola. Po ponovnem 
centrifugiranju (4 °C, 20 min, 20000 x g) smo odstranili etanol in spiranje še enkrat 
ponovili. DNA smo posušili v vakuumskem sušilcu (10 min, 30 °C), jo raztopili v 50 µl 
H2O (Sigma), ogreti na 45 °C, ter shranili pri –20 °C. 
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4.1.3.2.3 Izolacija bakterijske DNA iz vzorcev meduz 
Za namen analize vrstne sestave celotne bakterijske združbe, asociirane z meduzo, smo 
DNA izolirali z uporabo pufra CTAB (cetil trimetil amonijev bromid; Sigma) po nekoliko 
prilagojenem protokolu, opisanem v Hao in sod. (2015). Vzorce meduznega tkiva in 
mukusa smo odtajali in homogenizirali. DNA smo izolirali iz dveh podvzorcev (2,5 ml). 
Vzorcu smo dodali 2 ml pufra CTAB (segret na 60 °C) (2 % CTAB, 1,4 M NaCl, 20 mM 
EDTA, 100 mM Tris-HCl, 0,2 % merkaptoetanol (Sigma)) in inkubirali pri 65 °C 60 min 
v hibridizacijski pečici. Dodali smo 1 ml pufra STE (6,7 % saharoza, 50 mM Tris-HCl, 1 
mM EDTA pH 8) in 20 µl proteinaze K (založna koncentracija 10 mg/ml) in čez noč 
inkubirali pri 55 °C v hibridizacijski pečici. Celični ekstrakt smo prenesli v sveže 
mikrocentrifugirke (po 1 ml v vsako) in dodali enako količino mešanice (1 V) 
fenol/kloroform/izoamilalkohol (25 : 24 : 1) in zmešali. S centrifugiranjem (10.000 x g, 
10 min) smo ločili vodno fazo od organske. Vodno fazo smo prenesli v svežo 2 ml 
mikrocentrifugirko in ponovili korak z mešanico kloroform/izoamilalkohola (24 : 1). Fazi 
smo ločili s centrifugiranjem (10.000 x g, 10 min). Vodne faze istega vzorca (do 1 ml) 
smo združili v sveži 2 ml mikrocentrifugirki ter oborili DNA preko noči pri –20 °C z 
dodatkom 1 V izopropanola. Pelet DNA smo pridobili s centrifugiranjem (16000 x g, 20 
min). Supernatant smo zavrgli in pelet sprali s 75 % etanolom (1 ml) ter istočasno združili 
variante podvzorcev v eno mikrocentrifugirko (2 ml). DNA smo ponovno peletirali s 
pomočjo centrifugiranja (16000 x g, 20 min), zavrgli supernatant ter posušili pelet v 
vakuumskem sušilcu (10 min, 30 °C). DNA smo nato raztopili v 50 µl H2O (Sigma), 
ogreti na 45 °C, ter shranili pri –20 °C. 
 
 
4.1.3.3 Pomnoževanje bakterijske DNA 
Bakterijsko DNA, natančneje gen za 16S rRNA, smo pomnožili z verižno reakcijo s 
polimerazo (angl. Polymerase Chain Reaction, PCR). Z reakcijo smo pomnožili DNA 
bakterijskih izolatov za namen identifikacije ter bakterijsko DNA celotne združbe, 
asociirane z meduzami, in združbe v vodi za namen vpogleda v pestrost, spremljanje 
sprememb in identifikacijo (DGGE in genske klonske knjižnice). Reakcijska mešanica 
(V = 50 µl) je vsebovala 1-kratni reakcijski pufer (Tris KCl-MgCl2) 2 mM MgCl2 za 
pomnožitev izolatov DNA in fragmentov DNA iz lis DGGE ter 1,5 mM MgCl2 za 
pomnožitev DNA celotne združbe, 0,2 mM mešanico deoksiribonukleotidtrifosfatov 
(dNTP) (vsi Fermentas), dva izbrana začetna oligonukleotida (angl. primer set) (0,5 µM; 
Sigma), polimerazo Taq (5 U/µl; Fermentas) in 2 µl izolirane DNA ter H2O (Sigma). Pri 
pomnoževanju DNA celotne bakterijske združbe smo v mešanico dodali tudi albumin iz 
govejega seruma (angl. Bovine Serum Albumin, BSA) (0,38 µg/ml končna koncentracija; 
Fermentas).  
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4.1.3.3.1 Pomnoževanje DNA bakterijskih izolatov 
Za identifikacijo bakterijskih izolatov smo gen za 16S rRNA pomnožili z univerzalnima 
oligonukleotidnima začetnikoma 27F (5´-AGA GTT TGA TCC TGG CTC AG-3´) in 
1492R (5´-TAC GGY TAC CTT GTT ACG ACT T-3´). Reakcija je potekala pod 
naslednjimi pogoji: 
 
94 °C 2 min  
94 °C 1 min   
55 °C 2 min 30 ciklov 
72 °C 2 min   
72 °C 5 min  
 
Pozitivne reakcije so bile poslane na sekvenciranje v Macrogen Inc. Nukleotidno 
zaporedje je bilo določeno z uporabo začetnega oligonukleotida 27F. 
 
 
4.1.3.3.2 Pomnoževanje bakterijske DNA iz vzorcev morske vode 
Za namene profiliranja in spremljanja sprememb v sestavi celotne bakterijske združbe 
(analiza DGGE) smo gen za 16S rRNA pomnožili z oligonukleotidnima začetnikoma 
GC-341 (5´-CGCCCGCCGCGCGCGGCGGGCGGGGCGGGGGCACGGGGGG CCT 
ACG GGA GGC AGC AG-3´) (Muyzer in sod., 1993) in 907R (5´-CCG TCA ATT CMT 
TTG AGT TT-3´) (Muyzer in Smalla, 1998). GC-341F je začetnik, ki ima pripete klešče 
GC, zaporedje 40 ponavljajočih se nukleotidov GC, ki preprečuje, da bi se verigi DNA v 
gradientu denaturanta popolnoma razprli in tako prešli iz gela kot enojna veriga DNA. 
Ciklična reakcija PCR je po začetni denaturaciji vsebovala »touchdown« protokol, povzet 
po Don in sod. (1991). Omenjeni protokol vsebuje PCR s padajočo temperaturo prileganja 
začetnih oligonukleotidov. Temperatura pada po eno stopinjo na cikel PCR. Reakcija je 
potekala pod naslednjimi pogoji: 
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94 °C 5 min   
94 °C 1 min    
65 °C (-1 °C) 1 min 10 ciklov  »touchdown« 
72 °C 3 min    
94 °C 1 min    
55 °C 1 min 20 ciklov  
72 °C 3 min    
72 °C 5 min   
 
 
Za analizo in identifikacijo sestave celotne bakterijske združbe (izdelava klonskih 
knjižnic) smo bakterijski gen za 16S rRNA pomnožili z univerzalnima 
oligonukleotidnima začetnikoma 27F (5´-AGA GTT TGA TCC TGG CTC AG-3´) in 
1492R (5´-TAC GGY TAC CTT GTT ACG ACT T-3´). Ciklični program PCR je bil v 
fazi končnega podaljševanja nastavljen na 7 min s ciljem zagotoviti, da imajo vsi produkti 
PCR na koncu podaljšan adeninski rep, ki je potreben za uspešno kloniranje fragmenta v 
vektor. Reakcija je potekala pod naslednjimi pogoji: 
 
95 °C 2 min  
95 °C 30 s   
50 °C 30 s 25 ciklov 
72 °C 2 min   




4.1.3.3.3 Pomnoževanje bakterijske DNA iz vzorcev meduz 
Koncentracija celotne bakterijske DNA, pridobljene iz vzorcev meduz in sluzi, je bila 
nizka, zato smo DNA pomnoževali dvakrat s tako imenovano dvostopenjsko ugnezdeno 
PCR (angl. nested PCR), kjer po končanem klasičnem postopku pomnoževanja s prvim 
parom oligonukleotidnih začetnikov pomnožujemo še enkrat z drugim notranjim parom 
začetnikov (Poljak in sod., 1994). Tehnike so se že posluževali pri raziskovanju okolij z 
nizko bakterijsko biomaso (Dar in sod., 2005; Giloteaux in sod., 2010). Bakterijsko DNA 
smo najprej pomnožili z univerzalnima oligonukleotidnima začetnikoma 27F (5´-AGA 
GTT TGA TCC TGG CTC AG-3´) in 1492R (5´-TAC GGY TAC CTT GTT ACG ACT 
T-3´). Reakcija je potekala pod naslednjimi cikličnimi pogoji: 
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95 °C 2 min  
95 °C 1 min    
55 °C 1 min 25 ciklov 
72 °C 2 min   
72 °C 5 min  
 
 
 Nato smo dobljene produkte PCR za analize DGGE pomnožili z začetniki, ki smo 
jih tudi sicer uporabili pri metodi DGGE, torej 907R (5´-CCG TCA ATT CMT 
TTG AGT TT-3´) (Muyzer in Smalla, 1998) in GC-341F (5´-
CGCCCGCCGCGCGCGGCGGGCGGGGCGGGGGCACGGGGGG CCT 
ACG GGA GGC AGC AG-3´) (Muyzer in sod., 1993). Tudi tokrat je ciklična 
reakcija PCR po začetni denaturaciji vsebovala »touchdown« protokol, povzet po 
Don in sod. (1991). Reakcija je potekala pod cikličnimi pogoji, opisanimi v 
podpoglavju 4.1.3.3.2 v prvem odstavku.  
 
 Za izdelavo klonskih knjižnic smo dobljene produkte PCR pomnožili s 341F (5´-
CCT ACG GGA GGC AGC AG-3´) in 907R (5´-CCG TCA ATT CMT TTG 
AGT TT-3´). Ciklična reakcija PCR je bila v fazi končnega podaljševanja 
nastavljena na 7 min. Reakcija je potekala pod cikličnimi pogoji, opisanimi v 
podpoglavju 4.1.3.3.2 v drugem odstavku. 
 
 
4.1.3.3.4 Pomnoževanje fragmentov DNA iz lis DGGE  
Za identifikacijo bakterijskega taksona v posamezni lisi DGGE smo sproščene fragmente 
DNA pomnožili z oligonukleotidnima začetnikoma 341F (5´-CCT ACG GGA GGC AGC 
AG-3´) in 907R (5´-CCG TCA ATT CMT TTG AGT TT-3´). Reakcija je potekala pod 
naslednjimi cikličnimi pogoji: 
 
94 °C 2 min  
94 °C 1 min   
55 °C 2 min 30 ciklov 
72 °C 2 min   
72 °C 5 min  
 
Pozitivne reakcije so bile poslane na sekvenciranje v Macrogen Inc. Nukleotidno 
zaporedje je bilo določeno z uporabo začetnega oligonukleotida 341F. 
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4.1.3.4 Agarozna gelska elektroforeza 
Uspešnost reakcije PCR in velikost produktov PCR smo preverili z agarozno gelsko 
elektroforezo. Produkte smo ločevali na 1 % agaroznem gelu (1 % agaroza (Sigma); 1 
mg/ml etidijevega bromida) v 1-kratnem pufru TAE (pripravljen iz 50 x TAE; v 1 l = Tris 
baza (242 g), ledocetna kislina (57,1 ml) (Sigma), 0,5M EDTA pH 8 (100 ml), 
avtoklavirana ddH2O) pri napetosti 120 V, 30 minut. Za določitev velikosti produktov 
PCR smo uporabili velikostno lestvico 1 kb in 100 bp (Biotools). Gel je bil pregledan v 
UV-transiluminatorju (BioDocAnalyze Gel documentation system, Biometra). 
 
 
4.1.3.4.1 Merjenje količine DNA v vzorcih 
Koncentracijo DNA smo merili fluorimetrično s Quant- ItTM dsDNA HS Assay kitom 
(Invitrogen) v skladu s protokolom proizvajalca. 
 
 
4.1.3.5 Denaturacijska gradientna gelska elektroforeza (DGGE) 
DGGE je tip gelske elektroforeze, ki poleg razlikovanja med molekulami DNA glede na 
velikost in obliko omogoča tudi razlikovanje glede na nukleotidno zaporedje. Osnova je 
gel z gradientom naraščajoče koncentracije denaturanta, ki povzroči razpiranje 
fragmentov DNA. Ko zaradi denaturacije pride do delnega razprtja komplementarnih 
verig, prosti nukleotidi reagirajo z okoljem, torej gelom, in DNA skozi gel potuje 
počasneje. Razpiranje vijačnice ob naraščajoči koncentraciji denaturantov je odvisno od 
njene temperature tališča (angl. melting point), ki jo določa odstotek baznih parov G-C 
in njihov položaj v fragmentu dvoverižne DNA (nukleotidnega zaporedja) (Muyzer in 
sod., 1993; Muyzer in Smalla, 1998). Torej dva po velikosti popolnoma enaka produkta 
PCR, ki se razlikujeta v samo eni bazi, bosta zaradi različne temperature tališča v gelu 
potovala različno daleč. S PCR pomnožimo tiste fragmente okoljske DNA, ki v vzorcu 
prevladujejo. Glede na variabilnost v temperaturi tališča med pomnoženimi fragmenti s 
pomočjo DGGE dobimo profil okoljskega vzorca (angl. fingerprint). V teoriji vsaka lisa 
(angl. band) v profilu predstavlja drugo skupino organizmov. Pri tem so prikazani 
najštevilčneje zastopani organizmi, medtem ko redkih tehnika ne zazna. DGGE omogoča 
hitro ločevanje med mikrobnimi populacijami na podlagi značilnega profila. Primerna je 
tudi za sledenje spremembam v sestavi mikrobne združbe kot posledici spremembe v 
okolju.  
 
Osnovni gradnik 6 % polikarilamidnega gela je akrilamid (40 % raztopina akrilamida: 
37,5:1 akrilamid/bis-akrilamid; Sigma). Denaturacijski gradient v gelu (od 20 % proti 60 
%) smo ustvarili z ureo in formamidom (oba Sigma), ki smo ju uporabili za pripravo 20 
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% in 60 % denaturacijske raztopine (Preglednica 4). 11,5 ml vsake denaturacijske 
mešanice smo dodali 115 µl 10 % raztopine amonijevega persulfata (angl. ammonium 
persulfate, APS; sveže pripravljen) in 11,5 µl raztopine TEMEDa (N,N,N',N' – 
tetrametiletilendiamin) za polimerizacijo gela. Prvi sproži nastanek linearnih verig, 
medtem ko TEMED povzroči prečno povezovanje in nastanek stabilnega gela.  
 
 
Preglednica 4: Sestava denaturacijskih raztopin, ki smo jih uporabili za izdelavo poliakrilamidnega 
gela za analizo DGGE bakterijskih združb, asociiranih z meduzami, in združb v okolni vodi. 
 
Table 4: Composition of denaturing solutions used in polyacrylamide gel for DGGE analysis of 
bacterial communities associated with jellyfish and communities in ambient seawater. 
 
Sestavina 20 % denaturant 60 % denaturant 
50- kraten TAE 1 ml 2 ml 
Formamid 4 ml 12 ml 
Urea 4,2 ml 12,6 ml 
40 % akrilamid 7,5 ml 7,5 ml 
MilliQ dopolnimo do 50 ml dopolnimo do 50 ml 
 
 
Raztopini smo vlili v mešalo za pripravo gela in ga vlili med steklene plošče. 
Polimerizacija gela je trajala 90 do 120 min pri sobni temperaturi. V jamice na vrhu gela, 
ki smo jih dobro sprali z elektroforeznim pufrom (1-kraten TAE, pripravljen iz 50- 
kratnega TAE), smo nanesli od 300 ng do 500 ng očiščenega produkta PCR skupaj z 
nanašalnim barvilom (10 µl do 20 µl). Gel smo nato priključili na elektrode ter položili v 
DGGE-bazen, napolnjen s predogretim (60 °C) elektroforeznim pufrom. Ločevanje je 
potekalo pri 200 V (35 mA do 40 mA), 60 °C, 6 h. Gel smo obarvali z barvilom SybrGold 
(Invitrogen), tako da smo na gel nanesli in enakomerno razporedili 27,5 ml 10-krat 
zredčenega barvila v ddH2O in inkubirali 30 min. Gel smo nato sprali in ga pogledali pod 
UV-lučjo v transiluminatorju pod prilagojenim filtrom za SyBr Green (BioDocAnalyze 
Gel documentation system, Biometra). 
 
Če smo se odločili, smo nekaj lis iz gela izrezali za dodatne analize (identifikacijo 
posamezne skupine v profilu). Vsak gel smo pred rezanjem in po rezanju poslikali. 
Posamezne lise smo previdno izrezali s sterilnim skalpelom in vsakega spravili v svojo 
mikrocentrifugirko, v katero smo dodali 50 µL H2O (Sigma). Inkubirali smo preko noči 
pri 4 °C, da se je DNA (fragmenti PCR) sprostila iz gela. Nato smo fragmente ponovno 
pomnožili. Rezultate pomnoževanja smo preverili z gelsko elektroforezo (1 % agaroza, 
100 bp standardna lestvica).  
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4.1.3.5.1 Obdelava in analiza gelov DGGE  
Gel smo pregledali in fotografirali s sistemom BioDocAnalyze (Biometra). Z omenjenim 
programom smo vsak posamezni gel obdelali in generirali dendrogram na podlagi matrike 
podobnosti, izračunane s koeficientom Dice in uporabo metode UPGMA (angl. 
Unweighted Pair Group Average Metod with Arithmetic Mean). Z računalniškim 
programom GelCompar II (Applied Maths; poskusna različica) smo izdelali matriko 
prisotnosti oziroma odsotnosti posameznih fragmentov DGGE v posameznih vzorcih. 
Matriko smo nato vnesli v program Primer (v.6.1.7, PRIMER-E Ltd) (Clarke in Gorley, 
2006) oziroma PAST (Hammer in sod., 2001), kjer smo jo z uporabo Jaccardovega 
koeficienta podobnosti pretvorili v matriko podobnosti.  
 
 
4.1.3.6 Izdelava klonskih knjižnic bakterijskega gena za 16s rRNA 
Produkte PCR ustreznih velikosti smo takoj po pomnožitvi vstavili v plazmidni vektor 
pCR®2.1 (Invitrogen) ter z njim transformirali kemijsko kompetentne celice One Shot® 
TOP10, ki so del kita TA Cloning kit (Invitrogen). Postopek kloniranja smo izvedli v 
skladu z navodili proizvajalca. Transformirane celice smo gojili na trdnem LB-gojišču z 
ampicilinom (Amp; končna koncentracija 100 µg/ml; dodan pred razlivanjem plošč) 
(Preglednica 5).  
 
 
Preglednica 5: Sestava gojišč LB, ki smo jih uporabili pri izdelavi klonskih knjižnic. 
 
Table 5: Growth media LB composition used for clone library construction. 
 
LB gojišče; trdno (1 l); pH 7,4*       
Pepton  10 g 
Kvasni ekstrakt  5 g 
NaCl  4 g 
Agar  20 g 
MilliQ  dopolnimo do  1 l 
    
LB gojišče; tekoče (1 l); pH 7,4*       
Pepton  10 g 
Kvasni ekstrakt  5 g 
NaCl  4 g 
MilliQ  dopolnimo do  1 l 
*pH umerjen pred avtoklaviranjem    
Vsa gojišča so bila sterilizirana z avtoklaviranjem.    
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Dodatno smo gojišče predhodno premazali s 40 µl 40 mg/ml raztopine X-Gal (5-bromo-
4-kloro-3indol-β-D-galaktopiranozid, Sigma). Gojili smo pri 37 °C, preko noči. Glede na 
belo-modri test smo izbrali posamezne bele kolonije in jih ponovno gojili v tekočem 
gojišču LB-Amp (100 µg/ml) (Preglednica 5), ki je vsebovalo tudi 10 % glicerol, pri 37 
°C, preko noči. Prekonočne kulture so bile čiščene in sekvencirane pri Macrogen inc. 
Nukleotidno zaporedje je bilo določeno z uporabo nukleotidnega začetnika 27F ali 13M 
(vzorci vode) oziroma 341F ali 13M (vzorci meduz). 
 
 
4.1.3.7 Filogenetska analiza 
Kakovost sekvenc smo preverili s prosto dostopno poskusno različico programa DNA 
Baser (www. DNAbaser.com). S programom smo odstranili možne ostanke vektorjev in 
slabe dele sekvenc. Sekvence, pridobljene v klonskih knjižnicah, smo analizirali s 
spletnim programom Bellerophon (https://greengenes.lbl.gov/) za preverjanje prisotnosti 
kimer, ki so bile odstranjene. Sekvence bakterijskih klonov, fragmentov DGGE in 
bakterijskih izolatov smo primerjali s sekvencami v bazah podatkov z uporabo orodja 
BLAST (angl. Basic Local Alignment Search Tool) v podatkovni bazi NCBI. Dodatno so 
bile sekvence obdelane in analizirane tudi s prosto dostopnim programom MOTHUR 
(Schloss in sod., 2009). Sekvence so bile taksonomsko klasificirane na podlagi 
podobnosti s sekvencami v podatkovni bazi SILVA (izdaja 102, uporabljena v programu 
MOTHUR) z uporabo Wangove metode (80 % »bootstrap« vrednost). Sekvence, 
pridobljene iz klonskih knjižnic, so bile taksonomsko klasificirane do nivoja bakterijske 
družine. Sekvence bakterijskih izolatov so bile klasificirane do nivoja bakterijskega rodu. 
Število vseh kakovostnih sekvenc (N), pridobljenih iz klonskih knjižnic, in sekvenc 
bakterijskih izolatov je predstavljeno v prilogah (Priloga A1, Priloga A2). Sestava 
bakterijske združbe je predstavljena kot relativna abundanca posameznih taksonov 
(bakterijski rod ali družina) v posamezni klonski knjižnici oziroma vzorcu. Kloroplastne 
sekvence 16S rRNA so bile izključene iz nadaljnje analize. 
 
 
4.1.3.7.1 Diverzitetni indeksi 
Izračun diverzitetnih indeksov je bil narejen s pomočjo prosto dostopnega programa 
PAST (Hammer in sod., 2001). Izračunali smo naslednje kazalce diverzitete: število 
različnih bakterijskih taksonov (S), Chao1, kazalnik predvidene diverzitete, ki pove, 
kakšna bi bila diverziteta pri neskončnem številu taksonov v danem vzorcu, Margalefov 
kazalnik pestrosti (d), ki podaja število taksonov glede na število analiziranih sekvenc, 
kazalnik vrstne diverzitete Shannon-Wiener (H'), ki upošteva tudi enakomernost 
razporeditve posameznih sekvenc po taksonih, ter Pieloujev kazalnik enakomernosti 
razporeditve (J'), ki kaže enakomernost taksonomske razporeditve. Večji kot je J', bolj 
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enakomerno so sekvence, torej bakterije razporejene po posameznih taksonih, ter večji 
kot je H', večja je diverziteta. Dodatno smo po enačbi (1) za klonske knjižnice ocenili 
uspešnost doseganja reprezentativnosti vzorca s klonsko knjižnico. 
 
C = 1 − n1/N     … (1) 
 
C = uspešnost doseganja reprezentativnosti vzorca s klonsko knjižnico, n1 = število taksonov, ki se v 




4.1.3.7.2 Statistična analiza 
Statistična analiza je bila narejena s pomočjo programov Primer v6 (Clarke in Gorley, 
2006) in prosto dostopnim programom PAST (Hammer in sod., 2001).  
 
Nakazane podobnosti v strukturi bakterijskih združb med vzorci smo na podlagi profilov 
DGGE ocenili z analizo nMDS (angl. nonmetric Multi Dimensional Scaling). Metoda 
prikaže oddaljenost oziroma podobnost med posameznimi vzorci z zmanjševanjem 
primerjav med vzorci iz večdimenzionalnega prostora na 2- ali 3-dimenzijski prostor 
(grafikon). Vzorci, katerih bakterijske združbe so si bolj podobne, so na grafikonu bliže 
skupaj. Za razvrstitev vzorcev v skupine smo uporabili hierarhično povprečno metodo 
(angl. group average), ki je temeljila na matriki podobnosti, izračunani s pomočjo 
Jaccardovega koeficienta. 
 
Na podlagi filogenetske analize (taksonomska klasifikacija) klonskih knjižnic smo 
izdelali dendrogram podobnosti med vzorci. Za izdelavo dendrograma in statistično 
analizo smo uporabili zgolj sekvence klonov, ki so bile klasificirane do bakterijske 
družine. Za izračun matrike podobnosti smo uporabili Bray-Curtisov koeficient 
podobnosti (matrika podobnosti je bila izračunana na standardiziranih in transformiranih 
(arcsin) relativnih abundancah). Na podlagi matrike podobnosti smo vzorce razvrstili v 
skupine z povprečno metodo in izdelali dendrogram. Vsak dendrogram smo preverili z 
metodo SIMPROOF (angl. Similarity Profiles Analysis), ki je permutacijski test za 
iskanje pravih klastrov. 
 
Za preverjanje statistične značilnosti podobnosti oziroma razlik med bakterijskimi 
združbami, nakazanimi z analizo nMDS in klastrsko analizo, ter vpliva izvora 
(meduza/voda, različni telesni deli) kot tudi trajanja masovnega pojava smo uporabili 
metodo ANOSIM (angl. Analysis of Similarity). Dodatno smo z uporabo metode 
SIMPER (angl. Similarities Percentage) določili taksone, značilne za posamezno skupino 
vzorcev, in tiste, ki najbolj prispevajo k razlikam med skupinami.  
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4.1.4 Mikroskopske tehnike 
4.1.4.1 Stereomikroskopija 
S pomočjo stereomikroskopa smo opazovali površino klobuka meduze Aurelia sp. in jo 
uporabili za pripravo vzorcev, namenjenih za elektronsko mikroskopijo in 
epifluorescentno mikroskopijo. Stereomikroskop zaradi večje delovne razdalje omogoča 
delo z materialom med samim opazovanjem. 
 
S stereomikroskopom smo natančneje pogledali tudi bakterijske kolonije, zrasle na 
gojišču ZoBell, in jih fotografirali. Uporabili smo stereomikroskop (Olympus SZH) s 
kamero (kamera DP 70, Olympus, Japonska).  
 
 
4.1.4.2 Svetlobna in epifluorescentna mikroskopija 
S pomočjo svetlobnega in epifluorescentnega mikroskopa smo si ogledali tanek epitelni 
sloj površine klobuka meduze Aurelia sp. in mukus, ki se lušči s površine.  
 
Vzorce za epifluorescentno mikroskopijo smo fiksirali z 2 % raztopino formaldehida,  
filtriranega preko 0,22 µm membranskega filtra (Ø = 25 mm, Millipore®). Vzorce smo  
spravili v hladilnik (4 °C) do nadaljnje obdelave. Vzorce smo položili na črni filter z 
velikostjo por 0,2 µm (črni membranski filter, Ø = 25 mm, Millipore®), nanj nakapali 
100-krat razredčeno barvilo DAPI in 10 min inkubirali v temi. Filtre smo prestavili na 
krovno stekelce in jih pokrili s krovnikom. Vzorce smo opazovali z epifluorescentnim 
mikroskopom (mikroskop BX51- serija BX2, Olympus, Japonska) pri 1000- ali 2000-
kratni povečavi in jih fotografirali s kamero (DP 70, Olympus, Japonska).  
 
 
4.1.4.3 Vrstična elektronska mikroskopija  
S pomočjo vrstičnega elektronskega mikroskopa (angl. Scanning Electron Microscopy, 
SEM) smo opazovali površino klobuka meduze Aurelia sp. in mukus, ki se odlušči s 
površine klobuka. Mikroskopija je bila izvedena pod vodstvom prof. dr. Roka Kostanjška 
na Oddelku za Biologijo, Biotehniške fakultete v Ljubljani. 
 
Vrstična elektronka mikroskopija omogoča opazovanje površine bioloških vzorcev z 
ločljivostjo nekaj deset nanometrov. Biološki vzorci morajo biti ustrezno pripravljeni, da 
so obstojni v vakuumu, da kljubujejo snopu elektronov in da med pregledovanjem ne 
pride do njihove deformacije. Ključni koraki priprave vzorca so fiksacija, dehidracija in 
sušenje. 
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Vzorce površine klobuka in mukusa smo fiksirali v raztopini, pripravljeni iz sterilne 
morske vode (filtrirana preko 0,22 µm filtra PES in avtoklavirana), glutaraldehida 
(končna koncentracija 1 %) in formaldehida (končna koncentracija 0,5 %) in jih spravili 
v hladilnik (4 °C) do nadaljnje obdelave. 
 
 Priprava vzorcev površine klobuka 
Fiksacijsko raztopino smo odstranili s spiranjem v petih ponovitvah (po 3 min) v 
0,1 M Na-fosfatnem pufru. Vzorci so bili nato fiksirani z 1 % raztopino 
ozmijevega tetraoksida (OsO4) 20 min v temnem prostoru. Fiksativ smo odstranili 
s spiranjem v štirih ponovitvah (po 5 min) v vodi MilliQ. Vzorce smo nato 
dehidrirali z inkubacijo v etanolu z naraščajočo koncentracijo (50 %, 70 %, 80 %, 
90 %, 100 %). Prvi korak inkubacije je trajal 5 min, preostali 3 min. Dehidracija 
v 100 % etanolu je trajala 10 min in smo jo ponovili trikrat. Sledil je postopek 
sušenja vzorcev z zamenjavo etanola s HMDS (heksametildisilazan). Dehidrirane 
vzorce smo najprej izpostavili raztopini HMDS : ETOH z razmerjem 1 : 2 in nato 
v raztopini HMDS : ETOH z razmerjem 2 : 1. V vsaki raztopini so bili vzorci 
izpostavljeni 3 min. V zadnjem koraku smo vzorce sušili izključno v raztopini 
HMDS, 3 min (korak ponovljen dvakrat). Po odstranitvi HMDS smo vzorce 
pustili sušiti na zraku do popolne suhosti (dokler ves HMDS ni izhlapel). 
 
 Priprava vzorcev mukusa 
Vzorce mukusa smo pripravili na dva načina. Prvi vzorec smo nanesli na posebno 
za SEM namenjeno mikroskopsko stekelce (postopek je izvedel prof. dr. Rok 
Kostanjšek). Za postopek fiksacije, dehidracije in sušenja vzorca se bile 
uporabljene enake kemikalije.  
 
Pri drugem načinu smo fiksirani vzorec filtrirali skozi filter z velikostjo por 0,2 
µm (membranski filter, Ø = 25 mm, Millipore®), pod katerega smo položili 
podporni filter GF/F za bolj enakomerno razporeditev vzorca po filtru. Vsebino 
na filtru smo nato v petih ponovitvah sprali (po 3 min) z 0,1 M Na-fosfatnim 
pufrom. Za razliko od priprave preostalih vzorcev smo korak ozmiranja izpustili 
in takoj prešli na korake dehidracije vzorca z etanolom. Postopek dehidracije kot 
tudi postopek sušenja sta potekala, enako kot je opisano za vzorce površine 
klobuka.  
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Posušene vzorce smo z lepilom pritrdili na valjast kovinski nosilec in jih z aparaturo za 
naprševanje kovin (SCD 050, Baltec, Švica) prekrili s platino. Preparate smo opazovali z 




4.2 VPLIV DOLGOTRAJNE PRISOTNOSTI MEDUZ NA SPREMEMBE V 
SESTAVI NARAVNE POPULACIJE BAKTERIJ V POLZAPRTIH SLABO 
PRETOČNIH EKOSISTEMIH 
 
V okoljih, kjer se meduze pojavljajo v velikih količinah in so prisotne celo leto, lahko 
vplivajo na spremembe v sestavi naravne združbe bakterij in s tem na njeno vlogo ter 
posledično na spremembe v okolju. Tovrstnih raziskav je v Jadranskem morju zelo malo. 
Vpliv prisotnosti meduz na vrstno sestavo naravne populacije bakterij v polzaprtem 
ekosistemu smo ocenjevali v slanem Velikem jezeru na otoku Mljet, ki leži v južnem 
Jadranskem morju. Jezero je naravni rezervat in predstavlja odličen slabo pretočen 
mezokozem za tovrstne študije. 
 
 
4.2.1 Opis splošnih značilnosti raziskovalnega področja (Veliko jezero, otok Mljet)  
Jezero ni popolnoma zaprto, ampak je povezano z odprtim morjem prek plitkega in 
dolgega kanala Soline, ki dovoljuje manjše izmenjavanje morske vode med jezerom in 
odprtim morjem zaradi plimovanja (Slika 7). Jezero je zgrajeno iz treh večjih bazenov, 
najgloblji dosega globino 46 m. Med bazeni so pregrade (približno na globini 15 m), ki 
omejujejo izmenjavo globinske vode med bazeni. Veliko jezero je posebno zaradi 
celoletne prisotnosti populacije meduze Aurelia sp. (Benovic, 2000), natančneje meduze 
Aurelia sp. 5 (Ramšak in sod., 2012), ki so jo poimenovali Aurelia relicta (Scorrano in 
sod., 2017) (nadalje v tekstu omenjena kot Aurelia sp. 5). Najgostejša populacija meduz 
se nahaja v najglobljem delu jezera, desno od vhoda Solinskega kanala v Veliko jezero 
(Graham in sod., 2009; Malej in sod., 2009). Zaradi visokih temperatur v površinskem 
sloju v poletnih mesecih meduze redko priplavajo na površje in se zadržujejo pod 
termoklino, nekaj metrov nad dnom (Malej in sod., 2009). 
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Slika 7: Veliko jezero na otoku Mljet, južno Jadransko morje (povzeto po Malej in sod., 2007). 
Geografska pozicija jezera. Točka označuje mesto vzorčenja v jezeru. 
 
Figure 7: The Big Lake on the Island Mljet, southern Adriatic Sea (from Malej et al., 2007). 





Vzorčenje v jezeru je potekalo v okviru bilateralnega projekta ARRS Slovenija–Hrvaška. 
Vzorčili smo meseca aprila, junija in septembra 2011. Vzporedno se je vzorčilo še pred 
Solinskim kanalom, v odprtih vodah južnega Jadrana, na postaji, imenovani Gonoturska, 
ki predstavlja vzorčno mesto odprte vode Jadrana. 
 
Vzorci morske vode, uporabljeni v našem delu, so bili zajeti v prvem bazenu na globinah 
2,5 m, 10 m, 20 m in 40 m s 5-litrskimi vzorčevalniki za vodo (Niskin). Vzorci morske 
vode so bili v temnih steklenih posodah transportirani v laboratorij, kjer so bili primerno 
obdelani in shranjeni. Morsko vodo smo vzorčili za analize celokupne bakterijske združbe 
in izolacijo heterotrofnih bakterij z inokulacijo na gojitvene plošče ter za oceno 
abundance bakterioplanktona (bakterije, cianobakterije). 
 
  
Kos Kramar M. Asociacije bakterij z meduzami v obalnih morjih. 




Preglednica 6: Seznam vzorcev pridobljenih meseca aprila, junija in septembra 2011 v Velikem 
jezeru in Gonoturski. 
 
Table 6:List of water samples collected in April, June and September 2011 in the Big Lake and 
Gonoturska. 
 
Datum vzorčenja Lokacija Globina Oznaka vzorca Metoda* 
5. 4. 2011 Veliko jezero 2,5 m BL2,5m_Apr CL/BA 
5. 4. 2011 Veliko jezero 20 m BL20m_Apr CL/BA 
8. 6. 2011 Veliko jezero 2,5 m BL2,5m_Jun CL/BA 
8. 6. 2011 Veliko jezero 20 m BL20m_Jun CL/BA 
12. 9. 2011 Veliko jezero 2,5 m BL2,5m_Sep CL/BA 
12. 9. 2011 Veliko jezero 10 m BL10m_Sep CL/BI 
12. 9. 2011 Veliko jezero 20 m BL20m_Sep CL/BI/BA 
12. 9. 2011 Veliko jezero 40 m BL40m_Sep CL/BI 
5. 4. 2011 Gonoturska 2,5 m GO2,5m_Apr CL/BA 
5. 4. 2011 Gonoturska 20 m GO20m_Apr CL/BA 
12. 9. 2011 Gonoturska 2,5 m GO2,5m_Sep CL/BA 
12. 9. 2011 Gonoturska 20 m GO20m_Sep CL/BA 
* Metoda, ki smo jo uporabili za analizo vzorca. CL – 16S rRNA klonske knjižnice; BI – bakterijski izolati; 
BA – bakterijska abundanca. 
 
 
Meseca septembra smo vzorčili tudi meduze za izolacijo heterotrofnih bakterij z 
inokulacijo na gojitvene plošče. Meduze so vzorčili potapljači. Meduze so bile ulovljene 
ločeno v čiste neuporabljene vrečke skupaj z morsko vodo. Vsako meduzo smo pred 
nadaljnjimi analizami dobro sprali s sterilno morsko vodo (filtrirana skozi PES-filter z 
velikostjo por 0,22 µm in premerom 47 mm (Pall corporation) in avtoklavirana). Tako 
pripravljene meduze smo uporabili za izolacijo in analizo združbe heterotrofnih bakterij, 
prisotnih na površini klobuka, obustnih ramenih in v gastralni votlini. 
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Preglednica 7: Seznam vzorcev meduz pridobljenih meseca septembra 2011 v Velikem jezeru. 
 
Table 7: List of jellyfish samples collected in September 2011 in the Big Lake. 
 
Datum vzorčenja Osebek Meduza  Vzorec Oznaka vzorca Metoda 
12. 9. 2011 1 Aurelia sp. 5 površina klobuka AK13 BI 
12. 9. 2011 2 Aurelia sp. 5 površina klobuka AK14 BI 
12. 9. 2011 3 Aurelia sp. 5 površina klobuka AK15 BI 
12. 9. 2011 4 Aurelia sp. 5 površina klobuka AK16 BI 
12. 9. 2011 5 Aurelia sp. 5 obustna ramena AR13 BI 
12. 9. 2011 6 Aurelia sp. 5 obustna ramena AR14 BI 
12. 9. 2011 7 Aurelia sp. 5 obustna ramena AR15 BI 
12. 9. 2011 8 Aurelia sp. 5 obustna ramena AR16 BI 
12. 9. 2011 9 Aurelia sp. 5 gastralna votlina AG13 BI 
12. 9. 2011 10 Aurelia sp. 5 gastralna votlina AG14 BI 
12. 9. 2011 11 Aurelia sp. 5 gastralna votlina AG15 BI 




4.2.3 Analiza bakterijske združbe 
Bakterijsko združbo smo analizirali na dva načina: (i) z uporabo gojitvenih tehnik smo 
izolirali in identificirali heterotrofne bakterije (bakterijski izolati); (ii) z molekularnimi 
metodami, natančneje izdelavo bakterijskih 16S rRNA genskih klonskih knjižnic, smo 
dobili vpogled v sestavo bakterijske združbe. 
 
 
4.2.3.1 Bakterijski izolati 
Bakterije, prisotne na površini klobuka in obustnih ramenih meduz, smo na modificirano 
univerzalno gojišče (agarsko gojišče ZoBell; Preglednica 3) (Zobell, 1946) prenesli s 
tehniko odtisa, medtem ko smo bakterije iz gastralne votline na gojišče prenesli s pomočjo 
sterilne vatirane palčke. Izolate bakterij, prisotnih v vodi, smo pridobili z razmazom za 
konfluentno rast določenega volumna vode (10 µl do 100 µl) (natančen postopek je opisan 
v podpoglavju 4.1.3.1).  
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4.2.3.1.1 Izolacija in pomnoževanje DNA bakterijskih izolatov 
DNA bakterijskih izolatov smo izolirali iz 750 µl tekoče kulture v gojišču ZoBell po 
prilagojenem protokolu s Chelexom (Giraffa in sod., 2000) (opisano v podpoglavju 
4.1.3.2.1).  
 
Za identifikacijo bakterijskih izolatov smo gen za 16S rRNA pomnožili z univerzalnima 
oligonukleotidnima začetnikoma 27F (5´-AGA GTT TGA TCC TGG CTC AG-3´) in 
1492R (5´-TAC GGY TAC CTT GTT ACG ACT T-3´). Reakcijska mešanica (V = 50 µl) 
je vsebovala 1-kraten reakcijski pufer (Tris KCl-MgCl2), 2 mM MgCl2, 0,2 mM mešanico 
deoksiribonukleotidtrifosfatov (dNTP) (vsi Fermentas), 0,5 µM vsakega začetnega 
oligonukleotida (Sigma), polimerazo Taq (5U/ µl; Fermentas) in 2 µl izolirane DNA ter 
H2O (Sigma). Reakcija je potekala pod naslednjimi pogoji: 
 
94 °C 2 min  
94 °C 1 min   
55 °C 2 min 30 ciklov 
72 °C 2 min   
72 °C 5 min  
 
Pozitivne reakcije so bile poslane na sekvenciranje v Macrogen Inc. Nukleotidno 
zaporedje je bilo določeno z uporabo začetnega oligonukleotida 27F. 
 
 
4.2.3.2 Izolacija DNA celotne bakterijske združbe iz morske vode 
Za namen analize sestave celotne bakterijske združbe smo 1 l morske vode filtrirali na 
PES-filter z velikostjo por 0,22 µm in premerom 47 mm. Filtri so bili spravljeni v krio 
vialah in shranjeni pri temperaturi –80 °C do nadaljnje obdelave. Celotno bakterijsko 




4.2.3.2.1 Pomnoževanje DNA in izdelava klonskih knjižnic bakterijskega gena za 16s 
rRNA 
Za analizo in identifikacijo sestave celotne bakterijske združbe (izdelava klonskih 
knjižnic) smo bakterijski gen za 16S rRNA pomnožili z univerzalnima 
oligonukleotidnima začetnikoma 27F (5´-AGA GTT TGA TCC TGG CTC AG-3´) in 
1492R (5´-TAC GGY TAC CTT GTT ACG ACT T-3´). Reakcijska mešanica (V = 50 µl) 
je vsebovala 1-kraten reakcijski pufer (Tris KCl-MgCl2), 1,5 mM MgCl2, 0,2 mM 
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mešanico dNTP (vsi Fermentas), 0,5 µM vsakega začetnega oligonukleotida (Sigma), 
0,38 µg/ml BSA (Fermentas), polimerazo Taq (5 U/µl; Fermentas) in 2 µl izolirane DNA 
ter H2O (Sigma).  
 
Ciklični program PCR je bil v fazi končnega podaljševanja nastavljen na 7 min s ciljem 
zagotoviti, da imajo vsi PCR-produkti na koncu podaljšan adeninski rep, ki je potreben 
za uspešno kloniranje fragmenta v vektor. Reakcija je potekala pod naslednjimi pogoji: 
 
95 °C 2 min  
95 °C 30 s   
50 °C 30 s 25 ciklov 
72 °C 2 min   
72 °C 7 min  
 
 
Produkte PCR ustreznih velikosti smo takoj po pomnožitvi vstavili v plazmidni vektor 
pCR®2.1 (Invitrogen) ter z njim transformirali kemijsko kompetentne celice One Shot® 
TOP10, ki so del kita TA Cloning kit (Invitrogen). Postopek kloniranja smo izvedli v 
skladu z navodili proizvajalca (postopek je natančno opisan v podpoglavju 4.1.3.6). 
Prekonočne kulture so bile čiščene in sekvencirane pri Macrogen inc. Nukleotidno 
zaporedje je bilo določeno z uporabo nukleotidnega začetnika 13M.  
 
 
4.2.3.3 Filogenetska analiza 
Preverjanje kakovosti in čiščenje sekvenc ter odstranjevanje kimer smo opravili s 
programoma DNA Baser (www. DNAbaser.com) in Bellerophon 
(https://greengenes.lbl.gov/) (opisano v podpoglavju 4.1.3.7). Sekvence bakterijskih 
klonov in bakterijskih izolatov smo primerjali s sekvencami v bazah podatkov z uporabo 
orodja BLAST v podatkovni bazi NCBI. Sekvence so bile taksonomsko klasificirane na 
podlagi podobnosti s sekvencami v podatkovni bazi SILVA (izdaja 102, uporabljena v 
programu MOTHUR) (Schloss in sod., 2009) z uporabo Wangove metode (80 % 
»bootstrap« vrednost). Sekvence, pridobljene iz klonskih knjižnic, so bile taksonomsko 
klasificirane do nivoja bakterijske družine. Sekvence bakterijskih izolatov so bile 
klasificirane do nivoja bakterijskega rodu. Število vseh kakovostnih sekvenc (N), 
pridobljenih iz klonskih knjižnic in sekvenc bakterijskih izolatov, je predstavljeno v 
prilogah (Priloga B1, Priloga B2). Sestava bakterijske združbe je predstavljena kot 
relativna abundanca posameznih taksonov (bakterijski rod ali družina) v posamezni 
klonski knjižnici oziroma vzorcu. Kloroplastne sekvence 16S rRNA so bile izključene iz 
nadaljnje analize. 
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4.2.3.3.1 Diverzitetni indeksi in statistična analiza 
Statistična analiza in izračun diverzitetnih indeksov sta bila narejena s pomočjo 
programov Primer v6 (Clarke in Gorley, 2006) in prosto dostopnim programom PAST 
(Hammer in sod., 2001).  
 
Izračunali smo naslednje kazalnike diverzitete: število različnih bakterijskih taksonov 
(bakterijski rod ali družina) (S), Chao1, Margalefov kazalnik pestrosti (d), Shannon-
Wienerjev kazalnik vrstne diverzitete (H') in Pieloujev kazalnik enakomernosti 
razporeditve (J'). Dodatno smo po enačbi (1) za klonske knjižnice izračunali uspešnost 
doseganja reprezentativnosti vzorca s klonsko knjižnico. 
 
Na podlagi taksonomske klasifikacije klonov smo izdelali dendrogram podobnosti med 
vzorci. Za izdelavo dendrograma smo uporabili zgolj sekvence klonov, ki so bile 
klasificirane do bakterijske družine. Za izračun matrike podobnosti smo uporabili Bray-
Curtisov koeficient podobnosti (matrika podobnosti je bila izračunana na standardiziranih 
in transformiranih (arcsin) relativnih abundancah). Na podlagi matrike podobnosti smo 
vzorce razvrstili v skupine s povprečno metodo. Vsak dendrogram smo preverili z metodo 
SIMPROOF, ki je permutacijski test za iskanje pravih klastrov. 
 
Za preverjanje statistične značilnosti podobnosti oziroma razlik med bakterijskimi 
združbami, nakazanimi s klastrsko analizo, ter vpliv okolja (Veliko jezero/ Gonoturska) 
smo uporabili metodo ANOSIM. Dodatno smo z uporabo metode SIMPER določili 




4.2.4 Bakterijska abundanca (bakterije in cianobakterije) 
4.2.4.1 Ocena števila bakterij 
Vzorce za oceno bakterijske abundance smo fiksirali z uporabo 47 % formaldehida, 2 % 
končna koncentracija (Sigma); filtriran preko 0,22 µm membranskega filtra, Ø = 25 mm, 
Millipore®). Fiksirani vzorec smo shranili na 4 °C do nadaljnje obdelave.  
 
Bakterijsko abundanco smo ocenili po protokolu, opisanem v Porter in Feig (1980). Pred 
pripravo vzorca za štetje smo ga dobro premešali. Med nastavek za filtracijo smo vstavili 
črni filter z velikostjo por 0,2 µm (membranski filter GTBP, črni, Ø = 25 mm, Millipore®) 
in odpipetirali 5 ml vzorca. Dodali smo 0,5 ml 100-krat razredčenega barvila DAPI 
(Thermo Fisher Scientific) in inkubirali 5 min (Porter in Feig, 1980). Nato smo vzorec 
filtrirali in filter osušili ter pripravili stekelce za opazovanje z epifluorescentnim 
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mikroskopom (mikroskop BX51, serija BX2, Olympus, Japonska) pri 1000- ali 2000-
kratni povečavi. S pomočjo kamere (DP 70, Olympus, Japonska) smo poslikali 10 
naključno izbranih polj, v katerih smo prešteli bakterijske celice. 
 
Z upoštevanjem površine filtra, površine polja, povprečnega števila celic na polje in 





  … (2) 
BA = bakterijska abundanca (izražena kot št. bakterijskih celic/l), ā = povprečno bakterijsko število v vseh 
preštetih poljih, F = površina filtra (176,715 mm2), V = volumen filtriranega vzorca (l), P = površina polja 




4.2.4.2 Ocena števila cianobakterij 
Za oceno abundance cianobakterij smo uporabili enak vzorec kot za oceno bakterijske 
abundance (fiksiran s formaldehidom, 2 % končna koncentracija (Sigma)).  
 
Pred pripravo za štetje smo vzorec ogreli na sobno temperaturo in dobro premešali. Med 
nastavek za filtracijo smo vstavili filter z velikostjo por 0,2 µm (Ø = 25 mm, Millipore®), 
skozi katerega smo filtrirali 5 ml vzorca. Cianobakterijske celice smo opazovali pod 
zeleno svetlobo (pri 546 nm). Povprečno število cianobakterijskih celic v enem litru 
morske vode smo izračunali enako kot za bakterijsko številčnost, tj. po enačbi (2). 
 
Za preverjanje prisotnosti statistično značilnih razlik v bakterijski in cianobakterijski 
številčnosti med posameznimi meseci (april/junij/september) in okoljema (Veliko 
jezero/Gonoturska) smo uporabili statistični metodi ANOVA (angl. Analysis of 
Variance) in PERMANOVA (angl. Permutational Multivariate Analysis of Variance). 
Podatki o številčnosti so bili pred statistično analizo transformirani (log).  
 
Za namene statistične analize smo poleg podatkov o abundancah na globinah 2,5 m in 20 
m vključili še dodatne podatke o bakterijski in cianobakterijski abundanci, izmerjeni na 
več različnih globinah vodnega stolpa v posameznem mesecu (Priloga B3).  
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4.2.5 Kemijski parametri 
V nalogi podajamo tudi podatke o meritvah fizikalnih parametrov (T, slanost, gostota) in 




3-, Ptot, TIN, Porg) 
prisotnih v Velikem jezeru na otoku Mljetu in na odprtem morju (Gonoturska). Meritve 
so naredili kolegi s Hrvaške (prof. dr. Davor Lučić in sod., v sklopu bilaterale Slovenija– 
Hrvaška 2011).  
 
Ponovno smo za preverjanje prisotnosti statistično značilnih razlik v meritvah okoljskih 
dejavnikov med posameznimi meseci (april/junij/september) in okoljema (Veliko 
jezero/Gonoturska) uporabili statistični metodi ANOVA in PERMANOVA. Podatki so 
bili pred statistično analizo normalizirani. 
 
Dodatno smo med izmerjenimi okoljskimi dejavniki ter bakterijsko in cianobakterijsko 
abundanco določili povezave (korelacije) z uporabo Spearmanovega koeficienta 
korelacije rangov (rs). 
 
Za namene statistične analize in določitve korelacij smo poleg podatkov o meritvah 
okoljskih dejavnikov na globinah 2,5 m in 20 m vključili še dodatne podatke, izmerjene 




4.3 VLOGA ASOCIIRANIH BAKTERIJ V PROCESU RAZGRADNJE ODMRLIH 
MEDUZ 
 
Dosedanji zaprti obogatitveni eksperimenti so pokazali, da dodatek meduznega 
homogenata poleg povečane bakterijske abundance in produkcije povzroči spremembe v 
sestavi naravne bakterijske združbe morske vode. Prišlo je predvsem do prevlade 
bakterijskih taksonov, ki jih v začetnih fazah eksperimenta nismo zaznali. 
 
S postavitvijo novega zaprtega obogatitvenega eksperimenta smo želeli preveriti 
hipotezo, da so pri razgradnji meduznega materiala udeležene predvsem tiste bakterije, ki 
so povezane oziroma asociirane z živimi meduzami. Tako smo meduzo inokulirali v 
morsko vodo z naravno populacijo bakterij (eksperimentalna varianta A), drugo meduzo 
pa v sterilno morsko vodo (predhodno filtrirana morska voda) (eksperimentalna varianta 
B). Dodatno smo v morsko vodo z naravno populacijo bakterij dodali meduzni 
homogenat (eksperimentalna varianta H) in s tem ponovili pogoje, kot smo jih imeli v 
preteklih obogatitvenih eksperimentih (Tinta in sod., 2010, 2012). Eksperimentalni 
varianti A in B sta bili zasnovani v triplikatu z eno kontrolo (AC, BC). 
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Med eksperimentom smo v kontrolni steklenici eksperimentalne variante B zaznali rast 
bakterij. Slednje je lahko posledica kontaminacije med vzorčenjem ali pa neustreznosti 
filtracijske metode za popolno odstranitev bakterij iz morske vode. Zaradi neustreznosti 
kontrolnega vzorca tako nismo morali opraviti primerjave med eksperimentalnima 
variantama A in B in posledično potrditi oziroma zavreči postavljene hipoteze. Ker smo 
z izvedbo eksperimenta kljub vsemu prišli do nekaj novih ugotovitev, smo celoten sklop 
(material in metode, rezultate in diskusijo prestavili med priloge) obdržali in ga prestavili 
v priloge (Priloga C1).  
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5.1 ASOCIACIJE BAKTERIJ Z MEDUZAMI V TRŽAŠKEM ZALIVU 
Preverili smo prisotnost in analizirali sestavo bakterijske združbe na površini klobuka 
meduz Aurelia sp., Chrysaora hysoscella in Cotylorhiza tuberculata, ki se redno 
pojavljajo v obalnih vodah Tržaškega zaliva (severno Jadransko morje). Sestavo združbe 
smo primerjali s sestavo združbe vodnega stolpa. Dodatno smo ugotavljali razlike v vrstni 
sestavi bakterijske združbe med posameznimi telesnimi deli meduze (površina klobuka, 
gastralna votlina in obustna ramena meduze Aurelia sp.) ter sledili in primerjali 
spremembe v sestavi bakterijske združbe, asociirane z meduzo Aurelia sp., v dveh 
časovnih točkah trajanja masovnega pojava (angl. bloom): (i) v času številčnega 
maksimuma (angl. jellyfish population peak) in (ii) ob koncu masovnega pojava, ko 
meduze začno propadati (angl. decay of the bloom). Sestavo bakterijske združbe in 
spremembe smo spremljali z uporabo molekularnih (klonske knjižnice in DGGE) in 
mikrobioloških gojitvenih metod.  
 
 
5.1.1 Bakterijska združba, asociirana z meduzami Aurelia sp., Chrysaora 
hysoscella in Cotylorhiza tuberculata  
Razlike v strukturi bakterijskih združb, prisotnih na površini klobuka različnih vrst 
meduz, ter združb v okolni vodi smo analizirali z uporabo analize DGGE fragmenta 
bakterijskega gena 16S rRNA. Metoda DGGE je pokazala medvrstno (profili bakterijskih 
združb različnih vrst meduz) kot tudi znotrajvrstno (profili bakterijskih združb, prisotnih 
na meduzah ene vrste) variabilnost združb v asociaciji z meduzami (Priloga A3). Dodatno 
so bile jasno nakazane razlike v strukturi med bakterijskimi združbami, ki so v asociaciji 
z meduzami in združbami v morski vodi. Te so bile izražene predvsem v številčnosti in 
poziciji posameznih lis fragmentov DGGE.  
 
Opažene razlike smo preverili z analizo nMDS, ki je temeljila na profilih DGGE in je 
pokazala jasno ločitev bakterijskih združb na dve ločeni skupini (Slika 8). Prvo skupino 
sestavljajo bakterijske združbe, ki so prisotne na površini klobuka meduz (AK, CK in 
ZK), medtem ko so bili vzorci morske vode (W) v drugi skupini. Hkrati rezultati nMDS 
kažejo razdelitev bakterijskih združb glede na vrsto meduze, prisotne v asociaciji. 
Podobnost v strukturi bakterijskih združb, prisotnih na površini klobuka ene vrste 
meduze, je bila večja (vsaj 40 %) kot med bakterijskimi združbami, prisotnimi na 
različnih vrstah meduz (Slika 8). Statistična analiza je pokazala, da je vpliv življenjskega 
prostora (meduza/voda) na sestavo bakterijske združbe značilen (ANOSIM, R = 0,98; p 
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< 0,05) in da vrsta meduze značilno vpliva na strukturo asociirane združbe (ANOSIM, R 





Slika 8: Analiza nMDS, ki temelji na profilih DGGE bakterijskih združb, prisotnih na površini 
klobuka različnih vrst meduz in združb, prisotnih v morski vodi v Tržaškem zalivu. 
Vzorci so razvrščeni v skupine s povprečno metodo na podlagi matrike podobnosti, izračunane s pomočjo 
Jaccardovega koeficeinta. AK – površina klobuka meduze Aurelia sp. (zelen kvadrat), CK – površina 
klobuka meduze Chrysaora hysoscella (obrnjen rdeč trikotnik), ZK – površina klobuka meduze Cotylorhiza 
tuberculata (moder krog), W – morska voda, vzorčena maja, junija in septembra 2011 (prazen temno moder 
romb). Krogi podobnosti: siva črta – 40 % podobnost; črna črtkana črta – 60 % podobnost. V krepkem tisku 
so označeni vzorci uporabljeni za izdelavo klonskih knjižnic.  
 
Figure 8: nMDS analysis based on DGGE banding patterns of bacterial communities present on 
exumbrella surface of different jellyfish species and seawater in the Gulf of Trieste. 
Samples were grouped using the group average method based on similarity matrix calculated with Jaccard 
coefficient. AK – Aurelia sp. exumbrella surface (green square), CK – Chrysaora hysoscella exumbrella 
surface (inverted red triangle), ZK – Cotylorhiza tuberculata exumbrella surface (blue circle), W – seawater 
sampled in May, June and September 2011 (empty dark blue rhomb). Resemblance circles: gray line – 40 




Dominantne predstavnike bakterijskih združb, prisotnih v asociaciji z meduzami, smo 
identificirali tako, da smo posamezne lise DGGE izrezali iz gela in taksonomsko 
klasificirali pridobljena nukleotidna zaporedja (sekvence) posameznih fragmentov. 
Analiza je pokazala, da so med dominantnimi taksoni v bakterijski združbi v asociaciji z 
meduzo Aurelia sp. (AK) predstavniki razreda Alphaproteobacteria (Ruegeria, 
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Sulfitobacter in Roseobacter, vsi družina Rhodobacteraceae) in Betaproteobacteria (rod 
Burkholderia). V združbi, asociirani z meduzo C. hysoscella (CK), so poleg 
predstavnikov alfaproteobakterij (natančneje rod Roseovarius) prevladovale še bakterije 
razreda Gammaproteobacteria (natančneje rod Marinobacter) in bakterije razreda 
Bacilli, ter v združbi, ki je asociirana z meduzo C. tuberculata (ZK), alfaproteobakterije, 
betaproteobakterije in gamaproteobakterije (Priloga A5). 
 
Z namenom, da bi dobili podrobnejši vpogled v sestavo bakterijskih združb, prisotnih na 
površini klobuka meduz Aurelia sp., C. hysoscella in C. tuberculata, smo izdelali še 
klonske knjižnice bakterijskega gena za 16s rRNA. Za izdelavo knjižnic smo izbrali po 
en replikat vsakega vzorca meduze (v krepkem tisku na Sliki 8) ter vzorce vode, odvzete 
meseca maja, junija in septembra (sovpada s časom vzorčenja posamezne vrste meduze). 
Hkrati smo izdelali klonsko knjižnico za mesec februar, ki je bil kontrolni vzorec za čas 
v letu, ko so masovna pojavljanja in večje številčnosti meduz v Tržaškem zalivu odsotni.  
 
S klonskimi knjižnicami smo, glede na oceno reprezentativnosti (C), kar dobro zaznali 
prisotnost različnih taksonov (določeni do nivoja družine) v posameznih vzorcih, z izjemo 
vzorcev AK1 (površina klobuka meduze Aurelia sp.) in ZK5 (površina klobuka meduze 
C. tuberculata). Pestrost bakterijskih združb v asociaciji z meduzami je bila v vseh 
vzorcih relativno visoka. Največjo raznolikost (Shannon (H') = 2,36 in Margalef (d) = 
3,60) smo zaznali v vzorcih meduze C. tuberculata, v katerih se bile hkrati tudi sekvence 
najbolj enakomerno porazdeljene med posameznimi taksoni (Pielou (J') = 0,90). Najnižja 
pestrost je bila pri vzorcih meduze Aurelia sp. (Shannon (H') = 1,49 in Margalef (d) = 
2,30) (Preglednica 8). 
 
V primerjavi z vzorci meduz sta bili diverziteta in pestrost v vodnih vzorcih večji. 
Največjo diverziteto (Shannon (H') = 2,76 in Margalef (d) = 5,08) smo v vzorcih vode 
zaznali meseca junija, medtem ko je bila diverziteta meseca maja (Shannon (H') = 1,95 
in Margalef (d) = 3,43) najnižja (Preglednica 8). 
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Preglednica 8: Kazalniki diverzitete, izračunani na podlagi klonskih knjižnic bakterijskega gena za 
16S rRNA, izdelanih za vzorce meduz in okolno morsko vodo v Tržaškem zalivu. 
S – število različnih taksonov (določeni do nivoja bakterijskih družin), H' – Shannonov kazalnik vrstne 
diverzitete, d – Margalefov kazalnik pestrosti, J' – Pieloujev kazalnik enakomernosti porazdelitve taksonov, 
Chao-1- ocenjena diverziteta, C – dosežena reprezentativnost s klonsko knjižnico, N – število vseh sekvenc 
v klonski knjižnici, AK – površina klobuka meduze Aurelia sp., CK – površina klobuka meduze Chrysaora 
hysoscella, ZK – površina klobuka meduze Cotylorhiza tuberculata, W – morska voda. 
 
Table 8: Diversity indices calculated based on bacterial 16S rRNA clone libraries obtained from 
samples of jellyfish and ambient seawater from the Gulf on Trieste. 
S – number of different taxa (determined down to bacterial family level), H' – Shannon index of diversity, 
D – Margalef index of richness, J' – Pielou index of evenness, Chao-1 – richness estimate, C – clone library 
coverage, N – number of sequences in library, AK – Aurelia sp. exumbrella surface (light grey square), CK 
– Chrysaora hysoscella exumbrella surface (inverted black triangle), ZK – Cotylorhiza tuberculata 
exumbrella surface, W – seawater.  
 
Vzorec S H' d J' Chao-1 C N 
AK1 8 1,49 2,30 0,72 11,33 0,76 21 
AK3 6 1,32 1,77 0,73 7 0,82 17 
W_Maj 16 1,95 3,43 0,70 17,67 0,94 79 
CK1 9 1,75 2,33 0,80 19 0,84 31 
CK2 9 1,43 2,29 0,65 12,33 0,85 33 
W_Jun 23 2,76 5,08 0,88 27,5 0,88 76 
ZK5 11 2,08 3,11 0,87 21,5 0,72 25 
ZK6 14 2,36 3,60 0,90 19 0,84 37 
W_Sep 21 2,59 4,45 0,85 57 0,90 90 
W_Feb 23 2,54 4,93 0,81 32,17 0,87 87 
 
 
Taksonomska klasifikacija sekvenc, pridobljenih iz klonskih knjižnic, je pokazala, da so 
bile v vseh vzorcih meduz najbolj razširjene bakterije razredov Alphaproteobacteria in 
Gammaproteobacteria (Slika 9). Bakterije razreda Alphaproteobacteria so prevladovale 
predvsem v združbi na površini klobuka meduz Aurelia sp. (AK1, AK3) (do 64,7 %) in 
C. hysoscella (CK1, CK2) (do 72,7 %). Na površini klobuka meduze C. tuberculata (ZK5, 
ZK6) so prevladovale bakterije razreda Gammaproteobacteria (do 64,9 %), ki pa so bile 
v združbah, asociiranih z meduzama Aurelia sp. (do 17,6 %) in C. hysoscella (do 41,9 
%), slabše zastopane. Poleg dveh najbolje zastopanih bakterijskih skupin smo v vzorcih 
meduz Aurelia sp. in C. tuberculata zaznali tudi bakterije razreda Betaproteobacteria, ki 
so predstavljale od 17,6 % in do 12 % bakterijske populacije pri posamezni meduzni vrsti. 
Pri vzorcih meduze C. hysoscella so bile betaproteobakterije odsotne (Slika 9). 
 
V nižjem deležu (do 10,6 %) smo v bakterijskih združbah, ki so v asociaciji z meduzami, 
zaznali tudi bakterije debla Actinobacteria in Firmicutes pri meduzah C. hysoscella in C. 
tuberculata (Slika 9). 
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Taksonomska klasifikacija genskih klonskih knjižnic vzorcev vode je pokazala, da 
večinski delež bakterijske populacije predstavljajo bakterije treh debel: Proteobacteria, 
od teh večinoma Alphaproteobacteria (do 35,5 %) in Gammaproteobacteria (do 18,9 %), 
Bacteroidetes (do 21,1 %, februarja 48,3 %) in Cyanobacteria (do 17,8 %), z različnimi 
relativnimi prispevki v posameznem vzorcu. Hkrati je bilo meseca maja prisotnih precej 
taksonomsko neuvrščenih bakterij (angl. unclassified Bacteria) (Slika 9). Poleg opisanih 
skupin smo v vzorcih morske vode zaznali tudi bakterije razreda Actinobacteria (do 11,1 
%), katerih zastopanost v združbi je bila najvišja meseca septembra in najnižja meseca 





Slika 9: Klonske knjižnice bakterijskega gena za 16S rRNA, izdelane iz vzorcev površine klobuka 
različnih vrst meduz in vzorcev morske vode iz Tržaškega zaliva. 
Naložen stolpčni grafikon prikazuje relativno abundanco (% klonov) posameznih bakterijskih debel in 
proteobakterijskih razredov za vzorce površine klobuka meduz Aurelia sp. (AK1, AK3), C. hysoscella 
(CK1, CK2) in C. tuberculata (ZK5, ZK6) ter morske vode (W), vzorčene februarja, maja, junija in 
septembra 2011.  
Kos Kramar M. Asociacije bakterij z meduzami v obalnih morjih. 




Figure 9: Bacterial 16S rRNA gene clone libraries constructed from samples of exumbrella surface 
of different jellyfish species and seawater in the Gulf of Trieste. 
Cumulative column chart comparing the relative abundances (% of clones) of main phyla and 
Proteobacteria class for exumbrella surface samples of Aurelia sp. (AK1, AK3), C. hysoscella (CK1, CK2) 





5.1.1.1 Podrobnejša sestava bakterijskih združb, asociiranih z meduzami, in združb 
morske vode  
Sekvence, pridobljene iz klonskih knjižnic, so bile taksonomsko klasificirane do nivoja 
bakterijske družine. Za izdelavo dendrograma in statistično analizo smo uporabili zgolj 
sekvence klonov, ki so bile klasificirane do bakterijske družine (odstotek v prilogi A1). 
 
Analiza razvrščanja v skupine (klastrska analiza) je potrdila opažene razlike v strukturi 
med bakterijskimi združbami, asociiranimi z meduzami, in združbami v okolni morski 
vodi z ločitvijo na dva statistično značilna klastra (SIMPROF, p < 0,05) (Slika 10 A). 
Dodatno je statistična analiza potrdila, da je vpliv samega življenjskega prostora 
(meduza/voda) na sestavo bakterijske združbe statistično značilen (ANOSIM, R = 0,94; 
p < 0,05). Dodatno je skladno z analizo DGGE klastrska analiza v tri ločene skupine (sicer 
neznačilni klastri) razvrstila bakterijske združbe glede na vrsto meduze v asociaciji (Slika 
10 A). Da vrsta meduze, prisotne v asociaciji, značilno vpliva na sestavo bakterijske 
združbe, je pokazala analiza ANOSIM (R = 0,80, p < 0,05).  
 
Znotraj alfaproteobakterij je bilo opaziti veliko pestrost, čeprav so dominanten delež 
predstavljale bakterije iz družine Rhodobacteraceae (Slika 10 B, Priloga A1). Najbližji 
sorodniki v bazi podatkov NCBI so bili na meduzah Aurelia sp. in C. hysoscella, 
predvsem predstavniki rodov Ruegeria, Phaeobacter in Sulfitobacter, in na meduzi C. 
tuberculata, predstavniki rodov Sulfitobacter in Roseobacter (Preglednica 9). Preostale 
manj zastopane alfaproteobakterije so bile iz družin Hyphomicrobiaceae, prisotne na 
meduzi Aurelia sp. in iz družin Sphingomonadaceae, Caulobacteraceae, 
Rhodospirillaceae (rod Thalassospira) in Erythrobacteraceae na meduzi C. hysoscella in 
C. tuberculata (Slika 10 B, Priloga A1). 
 
Znotraj gamaproteobakterij je bilo pri vzorcih meduze Aurelia sp. opaziti precejšnjo 
pestrost. Najbolje so bile zastopane bakterije družine Alteomonadaceae (12,5 %; rod 
Alteromonas) in nekoliko slabše bakterije družin Xanthomonadaceae (rod 
Stenotrophomonas) in Vibrionaceae (rod Vibrio). Nasprotno so bile v vzorcih meduz C. 
hysoscella in C. tuberculatea znotraj gamaproteobakterij dokaj enakomerno zastopane 
bakterije družin Alteromonadaceae (do 26,1 %), najbližji sorodniki v bazah podatkov so 
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bil rodov Alteromonasin Marinobacter, ter bakterije družine Vibrionaceae (do 23,5 %; 





Slika 10: Podrobnejša sestava bakterijske združbe na nivoju bakterijske družine v vzorcih površine 
klobuka različnih vrst meduz in združb, prisotnih v morski vodi v Tržaškem zalivu.  
(A) Klastrska analiza klonskih knjižnic bakterijskega gena za 16S rRNA. AK – površina klobuka meduze 
Aurelia sp. (zelen kvadrat), CK – površina klobuka meduze C. hysoscella (obrnjen rdeč trikotnik), ZK – 
površina klobuka meduze C. tuberculata (moder krog), W – morska voda, vzorčena februarja, maja, junija 
in septembra 2011 (prazen temno moder romb). Dendrogram podobnosti je izdelan po povprečni metodi 
na podlagi matrike podobnosti, izračunane z uporabo Bray-Curtisovega koeficienta podobnosti iz 
standardiziranih in transformiranih (arcsin) podatkov. Sive veje dendrograma označujejo statistično 
neznačilne klastre (SIMPROF test, p > 0,05). (B) Sestava klonskih knjižnic bakterijskega gena za 16S 
rRNA, izdelanih iz vzorcev površine klobuka meduze Aurelia sp. (AK1, AK2, AK3), površine klobuka 
meduze C. hysoscella (CK1, CK2), površine klobuka meduze C. tuberculata (ZK5, ZK6) in morske vode 
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(W), vzorčenih februarja, maja, junija in septembra 2011. Naložen stolpčni grafikon prikazuje relativno 
abundanco (% klonov) bakterijskih družin. Bakterijske družine z relativnimi abundancami < 5 % v vseh 
vzorcih so združene v skupino z oznako druge. 
 
Figure 10: Comprehensive bacterial community composition at bacterial family level in samples of 
exumbrella surface of different jellyfish species and seawater in the Gulf of Trieste. 
(A) Cluster analysis based on bacterial 16S rRNA gene clone libraries. AK – Aurelia sp. Exumbrella surface 
(green square), CK – C. hysoscella exumbrella surface (inverted red triangle), ZK – C. tuberculata 
exumbrella surface (blue circle), W – seawater sampled in February, May, June and September 2011 (empty 
dark blue rhomb). The dendrogram was inferred with group average algorithm, based on Bray-Curtis 
similarity matrix of arcsine transformed relative abundances. Grey branches do not differ significantly 
(SIMPROF test, p > 0.05). (B) Composition of bacterial 16S rRNA gene clone libraries constructed from 
samples of jellyfish Aurelia sp. exumbrella surface (AK1, AK2, AK3), C. hysoscella exumbrella surface 
(CK1, CK2), C. tuberculata exumbrella surface (ZK5, ZK6) and seawater (W) sampled in February, May, 
June and September 2011. Cumulative column chart represents the relative abundances (% of clones) of 
bacterial families. Bacterial family taxa with relative abundances of < 5 % across all samples are subsumed 
under term »druge«. 
 
 
Medtem ko so betaproteobakterije prisotne na meduzi C. tuberculata pripadale izključno 
družini Burkholderiaceae (rod Burkholderia), so bile pri meduzi Aurelia sp. poleg 
bakterij omenjene družine prisotne še bakterije družine Comamonadaceae (Slika 10 B, 
Preglednica 9, Priloga A1).  
 
V vzorcih vode je bilo znotraj skupin opaziti veliko pestrost taksonov z nizko 
zastopanostjo v klonskih knjižnicah (< 5 %). Med alfaproteobakterijami, ki so bile 
najbolje zastopane meseca junija, so bile najpogosteje prisotne bakterije skupin SAR11 
in SAR116 ter družina Rhodobacteraceae. Medtem ko so bile bakterije skupin SAR11 in 
SAR116 najbolje zastopane v vodi, vzorčeni meseca junija in septembra, so bile bakterije 
družine Rhodobacteraceae prevladovale izključno meseca maja. Med 
gamaproteobakterijami, katerih delež v združbi je bil največji meseca junija, smo 
večinoma zaznali bakterije družine Litoricolaceae in skupine SAR86 (Slika 10 B, Priloga 
A1). 
 
Cianobakterije, ki so bile najštevilčnejše septembra, so bile izključno iz rodu 
Synechococcus. Bakteroidete so bile najštevilčnejše meseca februarja, nato pa je bila 
njihova prisotnost iz meseca v mesec manj izrazita. Med bakteroidetami so bile najbolje 
zastopane bakterije razreda Flavobacteria, večinoma iz družin Flavobacteriaceae in 
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Preglednica 9: Najpogostejši rezultati poravnave sekvenc (BLAST) bakterijskega gena za 16S rRNA 
iz klonskih knjižnic, izdelanih iz vzorcev različnih vrst meduz, s sekvencami v bazi podatkov 
GenBank (NCBI). 
AK – vzorci površine klobuka Aurelia sp., CK – vzorci površine klobuka C. hysoscella, ZK – vzorci 
površine klobuka meduze C. tuberculata.  
 
Table 9: Most common BLAST results of bacterial 16S rRNA gene sequences obtained from clone 
libraries obtained from samples of different jellyfish species, against the sequences in GenBank 
database (NCBI). 
AK – Aurelia sp. exumbrella surface, CK – C. hysoscella exumbrella surface, ZK – C. tuberculata 
exumbrella surface.   
 
 
Klon Najbližji sorodnik v bazi podatkov GenBank 




AK AK3_G4 Ruegeria sp. strain 7002-177 ; KY770603 99 Synechococcus sp. 
 
AK2_B8 Phaeobacter sp. PP_B2A.4; KC250896 99 Diatomeja P. 
pungens  
AK2_C12 Sulfitobacter dubius strain DJNY56; EU049508 100 Kitajsko morje 
 
AK3_D9 Roseobacter sp. PP_D2A.2; KC250895 100 Diatomeja P. 
pungens  
AK1_C9 Alteromonas sp. strain THS3; MF581896 100 Morska kumara 
 
AK2_B09 Uncultured Vibrio sp. clone 108K; KT582971 100 Atlantski sled 
 
AK1_B11 Uncultured Burkholderia sp. clone 
KOTS4UC_M_40m_05; KX987537 
99 Arabsko morje 
CK CK1_C11 Ruegeria sp. strain 7002-177 ; KY770603 99 Synechococcus sp. 
 
CK2_F09 Ruegeria mobilis strain WAB2240; MH169268 100 Spužva Darwinella 
sp. 
CK1_B09 Phaeobacter sp. PP_B2A.4; KC250896 100 Diatomeja P. 
pungens  
CK1_B05 Sulfitobacter dubius strain DJNY56; EU049508 99 Kitajsko morje 
 
CK1_D08 Uncultured Vibrio sp. clone 108K; KT582971 99 Atlantski sled 
 
CK2_F08 Uncultured Vibrio sp. clone 1_33; KF758599 98 Morska voda 
ZK ZK5_C03 Sulfitobacter sp. strain InS-029; KY964266 99 Indijski ocean 
 
ZK5_C06 Roseobacter denitrificans strain WH10-2-8; 
HM454195 
98 Morska voda 
 




ZK5_C02 Marinobacter sp. strain JCX2017031322; 
MF115975 
100 Zahodni Pacifik 
 
ZK6_B01 Uncultured Vibrio sp. clone; KT582902 97 Papalina 
 
ZK5_E4 Uncultured Vibrio sp. clone HA_20; KF859556 98 Globokomorski 
sediment  
ZK6_B12 Stenotrophomonas sp. GCDP4_I; JQ072086 99 Estuarij, voda 
  ZK6_G06 Uncultured Burkholderia sp. clone 
KOTS4UC_M_40m_05; KX987537 
100 Arabsko morje 
 
 
Analiza SIMPER je pokazala, da razlike v sestavi med bakterijskimi združbami, 
prisotnimi na površini klobuka, in združbami v morski vodi nastopajo predvsem zaradi 
bakterij družine Rhodobacteraceae, ki so dominanten takson na površini meduz ter 
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bakterij Synechococcus, bakterij družine Flavobacteriaceae in skupine SAR11, ki 
prevladujejo v vzorcih morske vode.  
 
 
5.1.2 Sestava bakterijske združbe, asociirane s posameznimi telesnimi deli meduze 
(Aurelia sp.)  
Razlike v strukturi in sestavi združb, prisotnih na posameznih telesnih delih meduze, 
natančneje na površini klobuka, obustnih ramenih in v gastralni votlini, smo analizirali v 
dveh obdobjih trajanja masovnega pojava: (i) v času številčnega maksimuma in (ii) ob 
koncu masovnega pojava, ko meduze začno propadati.  
 
Ponovno smo razlike v strukturi bakterijskih združb, prisotnih v asociaciji s posameznimi 
telesnimi deli meduze Aurelia sp., preverili z uporabo analize DGGE fragmenta 
bakterijskega gena za 16S rRNA. Rezultati metode so pokazali razlike v strukturi 
bakterijske združbe med vzorci posameznih telesnih delov meduze (v obeh obdobjih 
trajanja masovnega pojava), čeprav je bilo zaznati tudi variabilnost med bakterijskimi 
združbami, prisotnimi na enakem telesnem delu meduze. Glede na pozicijo in število lis 
DGGE je bilo opaziti tudi razlike v strukturi združb med vzorci iz različnih obdobij 
masovnega pojava (med vzorci meduz različne starosti) (Priloga A4). Ocena podobnosti 
oziroma razlik med vzorci z analizo nMDS je pokazala ločitev bakterijskih združb glede 
na asociacijo s posameznim telesnim delom meduze. Izrazita je ločitev bakterijske 
združbe, prisotne v gastralni votlini, od združb, asociiranih s preostalimi telesnimi deli. 
Razlike so bile statistično značilne (ANOSIM R = 0,62; p < 0,05). Dodatno je opaziti 
ločitev bakterijskih združb glede na starost meduze, vendar razlika ni statistično značilna 
(Slika 11). 
 
Taksonomska klasifikacija nukleotidnih zaporedij, pridobljenih iz izrezanih lis DGGE, je 
pokazala, da so med dominantnimi taksoni v bakterijski združbi, ki je prisotna na površini 
klobuka meduze Aurelia sp. v času številčnega maksimuma (AK1, AK2), prisotne 
bakterije iz razreda Alphaproteobacteria, natančneje bakterije rodov Roseobacter, 
Phaeobacter in Ruegeria (vsi družina Rhodobacteraceae), ter bakterije iz razreda 
Gammaproteobacteria, natančneje družine Xanthomonadaceae (rod Stenotrophomonas). 
Slednje so prevladovale v obdobju številčnega maksimuma meduzne populacije tudi v 
gastralni votlini (AG), medtem ko so v združbi, prisotni na obustnih ramenih (AR1), 
prevladovale bakterije rodu Vibrio (Priloga A6). 
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Slika 11: Analiza nMDS, ki temelji na profilih DGGE bakterijskih združb v asociaciji s posameznimi 
telesnimi deli meduze Aurelia sp.. 
Vzorci so razvrščeni v skupine s povprečno metodo na podlagi matrike podobnosti, izračunane s pomočjo 
Jaccardovega koeficeinta. AK – površina klobuka, AR – obustna ramena, AG – gastralna votlina. Vzorčenje 
je potekalo maja (zelen kvadrat) in junija (obrnjen moder trikotnik). Krogi podobnosti: siva črta – 40 % 
podobnost; črna črtkana črta – 50 % podobnost. 
 
Figure 11: nMDS analysis based on DGGE banding patterns of bacterial community associated with 
different body parts of jellyfish Aurelia sp.. 
Samples were grouped using the group average method based on similarity matrix calculated with Jaccard 
coefficient. AK – jellyfish exumbrella surface, AR – jellyfish oral arms, AG – gastral cavity. Samples were 
collected in May (green square) and June (inverted blue triangle). Resemblance circles: gray line - 40 % 
similarity, black dashed line – 50 % similarity. 
 
 
Ob koncu masovnega pojava smo pri propadajočih meduzah (angl. senescent jellyfish) 
med dominantnimi predstavniki združbe v vzorcih površine klobuka (AK6, AK7) zaznali 
gamaproteobakterije, natančneje rod Vibrio in Pseudoalteromonas, ter bakterije razreda 
Betaproteobacteria, in v vzorcih obustnih ramen (AR6, AR7) betaproteobakterije, 
natančneje rod Burkholderia (družina Burkolderiaceae), in bakterije razreda 
Actinobacteria (družina Microbacteriaceae) (Priloga A6).  
 
Za natančnejši vpogled v sestavo bakterijskih združb prisotnih v asociaciji s posameznimi 
telesnimi deli meduze Aurelia sp., smo izdelali klonske knjižnice bakterijskega gena za 
16S rRNA. Sestavo bakterijskih združb prisotnih v asociaciji z meduzo, smo primerjali 
tudi z vzorci morske vode, zajetimi v enakem časovnem obdobju (maj in junij). 
 
Kos Kramar M. Asociacije bakterij z meduzami v obalnih morjih. 




Glede na oceno reprezentativnosti klonskih knjižnic (C) smo z izjemo vzorcev AK1 in 
AK2 (vzorca površine klobuka meduze Aurelia sp., odvzeta v mesecu maju) s knjižnicami 
dobili zadovoljiv vpogled v sestavo bakterijske združbe v posameznih vzorcih. Pestrost 
bakterijskih združb v asociaciji z meduzami je bila v vseh vzorcih visoka (določena do 
nivoja bakterijske družine) in primerljiva med vzorci meduz, zajetih meseca maja, in 
meduz, zajetih meseca junija. Največjo diverziteto smo zaznali v vzorcih obustnih ramen 
tako pri meduzah vzorčenih maja (AR1) (Shannon (H') = 2,16 in Margalef (d) = 3,43) kot 




Preglednica 10: Kazalniki diverzitete, izračunani na podlagi klonskih knjižnic bakterijskega gena za 
16S rRNA, izoliranega s posameznega telesnega dela meduze Aurelia sp., vzorčene meseca maja in 
junija v Tržaškem zalivu. 
S – število različnih taksonov (na nivoju bakterijske družine), H' – Shannonov kazalnik vrstne diverzitete, 
d – Margalefov kazalnik pestrosti, J' – Pieloujev kazalnik enakomernosti porazdelitve taksonov, Chao-1- 
ocenjena diverziteta, C – reprezentativnost, dosežena s klonsko knjižnico, N – število vseh sekvenc v 
klonski knjižnici, AK – površina klobuka meduze, AR – obustna ramena, AG – gastralna votlina. 
 
Table 10: Diversity indices calculated based on bacterial 16S rRNA clone libraries obtained from 
samples of different body parts of Aurelia sp. sampled in May and June in the Gulf on Trieste. 
S - number of different taxa (at bacterial family level), H' - Shannon index of species diversity, D - Margalef 
index of richness, J' - Pielou index of evenness, Chao-1 - richness estimate, C - clone library coverage, N - 
number of sequences in library, AK - jellyfish exumbrella surface, AR - jellyfish oral arms, AG - gastral 
cavity. 
 
Vzorec S H' d J' Chao-1 C N 
AG1 8 1,74 1,86 0,83 8,5 0,95 43 
AK1 8 1,49 2,30 0,72 11,33 0,76 21 
AK2 8 1,59 2,30 0,76 9,5 0,81 21 
AR1 13 2,16 3,43 0,84 16 0,82 33 
W_Maj 16 1,95 3,43 0,70 17,67 0,94 79 
AK6 7 1,61 1,80 0,83 7 0,96 28 
AK7 10 1,93 2,53 0,84 12 0,89 35 
AR6 13 2,34 3,60 0,91 20 0,75 28 
W_Jun 23 2,76 5,08 0,88 27,5 0,88 76 
 
 
Taksonomska klasifikacija sekvenc, pridobljenih v klonskih knjižnicah bakterijskega 
gena za 16S rRNA, je pokazala, da so bile na površini klobuka (AK1, AK2) in obustnih 
ramenih (AR1) meduze, vzorčene v obdobju številčnega maksimuma, najbolje zastopane 
bakterije razredov Alphaproteobacteria in Gammaproteobacteria, medtem ko so bile v 
gastralni votlini (AG1) dominantne bakterije razreda Betaproteobacteria (Slika 12 A).  
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Slika 12: Sestava klonskih knjižnic bakterijskega gena za 16S rRNA, izdelanih iz vzorcev posameznih 
telesnih delov meduze Aurelia sp., vzorčenih v obdobju številčnega maksimuma in ob koncu 
masovnega pojava v Tržaškem zalivu. 
Naložen stolpčni grafikon prikazuje relativno abundanco (% klonov) posameznih bakterijskih debel in 
proteobakterijskih razredov. (A) Vzorci površine klobuka (AK1, AK2), obustnih ramen (AR1) in mukusa 
gastralne votline (AG) meduze Aurelia sp. in vzorec morske vode (W_Maj), vzorčeni v obdobju številčnega 
maksimuma populacije. (B) Vzorci površine klobuka (AK6, AK7) in obustnih ramen (AR6) meduze 
Aurelia sp., in morske vode (W_Jun), vzorčeni ob koncu masovnega pojava.  
 
Figure 12: Composition of bacterial 16S rRNA gene clone libraries constructed from samples of 
different body parts of jellyfish Aurelia sp., collected at the time of jellyfish population peak and at 
the end of the bloom in the Gulf of Trieste. 
Cumulative column chart represents relative abundances (% of clones) of main phyla and Proteobacteria 
class. (A) Samples of exumbrella surface (AK1, AK2), oral arms (AR1) and mucus from gastral cavity 
(AG1) of jellyfish Aurelia sp., and seawater sample (W_May) sampled at the time of jellyfish population 
peak. (B) Samples of exumbrella surface (AK6, AK7) and oral arms (AR6) of jellyfish Aurelia sp., and 
seawater sample (W_June) sampled at the end of the bloom.  
 
 
Alfaproteobakterije so prevladovale na površini klobuka (do 66,7 %) in obustnih ramenih 
(42,4 %). Gamaproteobakterije so predstavljale do 19,0 % združbe na klobuku in 27,3 % 
na obustnih ramenih. Dodatno smo tako v vzorcih površine klobuka kot tudi v vzorcu 
obustnih ramen zasledili še bakterije razreda Betaproteobacteria (do 18,2 % v vzorcih 
površine klobuka in 16,7 % v vzorcu obustnih ramen). Poleg opisanih skupin smo v 
združbi v asociaciji z obustnimi rameni zaznali še manjši delež bakterij debla 
Actinobacteria (3,0 %) (Slika 12 A).  
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Združbo v gastralni votlini (AG) so poleg betaproteobakterij (55,8 %) sestavljali še 
predstavniki razreda Gammaproteobacteria (25,6 %). Alfaproteobakterij v vzorcu 
gastralne votline nismo zaznali. Med manj zastopanimi predstavniki so bile v gastralni 
votlini prisotne še bakterije razreda Actinobacteria (11,6) in Cyanobacteria (4,7 %) (Slika 
12 A). 
 
Bakterijsko združbo na meduzah, vzorčenih ob koncu masovnega pojava, torej na 
meduzah v fazi propadanja, so večinsko predstavljale bakterije iz razreda 
Gammaproteobacteria (do 42,9 % v vzorcih površine klobuka in 46,4 % v vzorcu 
obustnih ramen), medtem ko se je zastopanost bakterij iz razredov Alphaproteobacteria 
(do 46,4 %) in Betaproteobacteria (7,1 %) zmanjšala (Slika 12 B). 
 
 
5.1.2.1 Podrobnejša sestava bakterijske združbe, asociirane s posameznimi telesnimi 
deli meduze, v obdobju številčnega maksimuma meduzne populacije in meduz 
v fazi propadanja 
Sekvence, pridobljene iz klonskih knjižnic, so bile taksonomsko klasificirane do nivoja 
bakterijske družine. Za izdelavo dendrograma in statistično analizo smo uporabili zgolj 
sekvence klonov, ki so bile klasificirane do bakterijske družine (odstotek predstavljen v 
Prilogi A1). 
 
Na meduzah, vzorčenih v času številčnega maksimuma populacije, so bili med 
alfaproteobakterijami v združbi, prisotni na površini klobuka (do 70,6 %) in na obustnih 
ramenih (48,0 %), najbolje zastopani predstavniki bakterijske družine Rhodobacteraceae. 
Najbližji sorodniki v bazah podatkov so bili večinoma rodu Phaeobacter in Ruegeria 
(Preglednica 11). Poleg dominantnih bakterij iz družine Rhodobacteraceae so bili v 
vzorcih površine klobuka prisotni tudi predstavniki družin Hyphomicrobiaceae in v 
manjšem deležu Sphingomonadaceae in v vzorcu obustnih ramen v manjšem deležu še 
predstavniki družine Phyllobacteriaceae (Slika 13 A, Priloga A1).  
 
Znotraj gamaproteobakterij je bilo opaziti precejšnjo pestrost. Medtem ko so bile v 
združbi, prisotni na površini klobuka, najbolje zastopane bakterije družine 
Alteromonadaceae (11,7 %; rod Alteromonas), so bile v združbi, prisotni na obustnih 
ramenih, najbolje zastopane bakterije družine Pseudoalteromonadaceae (12,0 %; rod 
Pseudoalteromonas). Med gamaproteobakterijami smo v vzorcih površine klobuka 
zasledili še bakterije družin Xanthomonadaceae (rod Stenotrophomonas) in Vibrionaceae 
(rod Vibrio) in v vzorcu obustnih ramen poleg vibrijev še bakterije družin 
Pseudomonadaceae in Moraxellaceae (Slika 13 A, Preglednica 11).  
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Med betaproteobakterijami so bili v vzorcu obustnih ramen prisotni izključno 
predstavniki družine Burkholderiaceae (16,0 %). V vzorcih površine klobuka so bili 
prisotni predstavniki družin Burkholderiaceae (rod Burkholderia) in Comamonadceae 





Slika 13: Podrobnejša sestava bakterijske združbe na nivoju bakterijske družine v vzorcih 
posameznih telesnih delov meduze Aurelia sp., v obdobju številčnega maksimuma in ob koncu 
masovnega pojava v Tržaškem zalivu. 
Naložen stolpčni grafikon prikazuje relativno abundanco (% klonov) posameznih bakterijskih družin. (A) 
Vzorci površine klobuka (AK1, AK2), obustnih ramen (AR1) in mukusa gastralne votline (AG1) meduze 
Aurelia sp., in vzorec morske vode (W_Maj), vzorčeni v obdobju številčnega maksimuma populacije. (B) 
Vzorci površine klobuka (AK6, AK7) in obustnih ramen (AR6) meduze Aurelia sp. in morske vode 
(W_Jun), vzorčeni ob koncu masovnega pojava. Taksoni z relativnimi abundancami < 5 % v vseh vzorcih 
so združeni v skupino z oznako druge. 
 
Figure 13: Comprehensive bacterial community composition at bacterial family level in samples of 
different body parts of jellyfish Aurelia sp., at the time of jellyfish population peak and at the end of 
the bloom in the Gulf of Trieste. 
Cumulative column charts represent relative abundances (% of clones) of bacterial families (A) Samples of 
exumbrella surface (AK1, AK2), oral arms (AR1) and mucus from gastral cavity (AG1) of jellyfish Aurelia 
sp., and seawater sample (W_May) sampled at the time of jellyfish population peak. (B) Samples of 
exumbrella surface (AK6, AK7) and oral arms (AR6) of jellyfish Aurelia sp., and seawater sample 
(W_June) sampled at the end of the bloom. Taxa with relative abundances of < 5 % across all samples are 
subsumed under term »druge«. 
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V gastralni votlini (AG1) so betaproteobakterije večinoma zastopali predstavniki družine 
Burkholderiaceae (38,5 %; rodova Burkholderia in Cupriavidus) in Alcaligenaceae (15,4 
%; rod Achromobacter). Gamaproteobakterije so skoraj izključno predstavljale bakterije 
iz družine Pseudomonadaceae (rod Pseudomonas). Med manj zastopanimi predstavniki 
so bile še bakterije družine Micrococcaceae (12,8 %; Actinobacteria) in Synechococcus 
(Cyanobacteria) (Slika 13 A, Preglednica 11). 
 
 
Preglednica 11: Najpogostejši rezultati poravnave sekvenc (BLAST) bakterijskega gena za 16S 
rRNA iz klonskih knjižnic, izdelanih iz vzorcev posameznih telesnih delov meduze Aurelia sp., 
vzorčenih v obdobju številčnega maksimuma, s sekvencami v bazi podatkov GenBank (NCBI). 
AK – vzorci površine klobuka, AR – vzorci obustnih ramen, AG – vzorec mukusa iz gastralne votline.  
 
Table 11: Most common blast results of bacterial 16S rRNA gene sequences obtained from clone 
libraries of different Aurelia sp., body parts, sampled at the time of jellyfish population peak, against 
the sequences in GenBank database (NCBI). 
AK – exumbrella surface samples, AR – oral arms samples, AG – gastral cavity mucus sample.  
 
  
Klon Najbližji sorodnik v bazi podatkov 




AK AK1_H10 Ruegeria scottomollicae strain S34; 
KP715909 
99 Soline 
AK3_G4 Ruegeria sp. strain 7002-177 ; KY770603 99 Synechococcus sp. 
AK2_B8 Phaeobacter sp. PP_B2A.4; KC250896 99 Diatomeja P. pungens 
AK1_C9 Alteromonas sp. strain THS3; MF581896 100 Morska kumara 
AR AR1_B10 Ruegeria sp. strain 7002-177; KY770603 100 Synechococcus sp. 
AR1_G11 Ruegeria mobilis strain Sh2; KP843693 98 Mukus koral 
AR1_D08 Phaeobacter sp. B503; KF009872  98 Biofilem okrog polža 
AR1_G12 Pseudoalteromonas marina strain P1-18; 
KY382781 
100 Polip hidre 
AR1_G02 Uncultured Pseudoalteromonas sp. clone 
JL-BS-K65 16S; AY664354 
98 Morska voda 
AR1_E06 Vibrio sp. G810; KT185366 99 Morski polž 
AG AG1_E02 Uncultured Burkholderia sp. clone 
ASTS_NEM_250_529; KR819197 
99 Arabsko morje 
AG1_D09 Achromobacter xylosoxidans strain I2_5; 
KT799669 
98 Čistilna naprava 
AG1_F09 Pseudomonas sp. BAL421; KM586900 100 Baltsko morje 
AG1_G10 Kocuria sp. FXJ8.237; KM507649 99 Indijski ocean 
 
 
V bakterijskih združbah, asociiranih z meduzami v fazi propadanja, je bila znotraj skupine 
alfaproteobakterij bakterijska združba na površini klobuka kot tudi na obustnih ramenih 
manj pestra kot pri meduzah vzorčenih meseca maja, ko je bila populacija meduz 
najštevilčnejša. Alfaproteobakterije so sestavljali predvsem predstavniki družine 
Rhodobacteraceae (do 56,5 %), natančneje rod Roseovarius in Ruegeria, v vzorcih 
površine klobuka ter Ruegeria in Thalassobius v vzorcih obustnih ramen (Preglednica 
12).   
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Preglednica 12: Najpogostejši rezultati poravnave sekvenc (BLAST) bakterijskega gena za 16S 
rRNA iz klonskih knjižnic, izdelanih iz vzorcev posameznih telesnih delov meduze Aurelia sp., 
vzorčenih ob koncu masovnega pojava, s sekvencami v bazi podatkov GenBank (NCBI). 
AK – vzorci površine klobuka, AR – vzorec obustnih ramen.  
 
Table 12: Most common blast results of bacterial 16S rRNA gene sequences obtained from clone 
libraries of different Aurelia sp., body parts, sampled at the end of the bloom, against the sequences 
in GenBank database (NCBI). 
AK – exumbrella surface sample, AR – oral arms sample.  
 
  Klon Najbližji sorodnik v bazi podatkov GenBank 




AK AK6_H01 Ruegeria scottomollicae strain S34; KP715909 98 Soline 
AK6_F11 Ruegeria sp. strain 7002-177; KY770603 99 Synechococcus sp. 
AK6_A03 Marinobacter sp. HG6; KU051694 97 Sediment 
AK6_G5 Marinobacter sp. strain 1334-341; KY770365 100 Synechococcus sp. 
AK7_H12 Vibrio cyclitrophicus strain Mj149; GQ454943 99 Morski pajek 
AR AR6_H01 Ruegeria sp. SKUK MB1010; EU907925 97 Dinoflagelat 
AR6_E02 Marinobacter sp. strain JCX2017031322; 
MF115975 
100 Pacifik 
AR6_H05 Vibrio cyclitrophicus strain Col 15; GU194174 97 Severno morje 
AR6_H9 Vibrio splendidus strain KKM-MGU-17; 
MH010050 
99 Riba 
AR6_D04 Uncultured Pseudoalteromonas sp. clone JL-
BS-K65; AY664354 
98 Morska voda 
 
 
V bakterijskih združbah, asociiranih z  meduzami v fazi propadanja, so znotraj skupine 
gamaproteobakterij prevladovale predvsem bakterije iz družine Vibrionaceae (do 27,8 %; 
rod Vibrio) in Alteromonadaceae (do 20,0 %; rod Marinobacter) (Slika 13 B, Preglednica 
12). Prisotne so bile še bakterije družine Pseudoalteromonadaceae (do 8,7 %; rod 
Pseudoalteromonas) (Preglednica 12) in v manjšem deležu bakterije družine 
Moraxellaceae. V vzorcih obustnih ramen smo poleg omenjenih bakterij zasledili tudi 
predstavnike družin Pseudomonadaceae in Xanthomonadaceae (Slika 13 B, Priloga A1). 
Znotraj razreda betaproteobakterij, ki so bile prisotne zgolj v združbi, asociirani na 
obustna ramena, so bile prisotne izključno bakterije družine Burkholderiaceae (Slika 13 
B).  
 
Razlike v sestavi bakterijskih združb med vzorci posameznih telesnih delov meduze 
Aurelia sp. (v obeh obdobjih masovnega pojava) je potrdila klastrska analiza rezultatov 
klonskih knjižnic bakterijskega gena za 16S rRNA, ki je vzorce ločila na dve značilno 
različni skupini (SIMPROF p < 0,05). Prvo skupino je predstavljala združba prisotna v 
gastralni votlini. V drugi skupini so bile združbe v asociaciji s površino klobuka in 
obustnimi rameni, ki so se znotraj skupine ločile na podskupine (neznačilni klastri) glede 
na asociacijo s posameznim telesnim delom meduze (Slika 14).  
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Slika 14: Klastrska analiza klonskih knjižnic bakterijskega gena za 16S rRNA iz vzorcev posameznih 
telesnih delov meduze Aurelia sp., vzorčenih maja in junija v Tržaškem zalivu. 
AK – površina klobuka, AR – obustna ramena in AG – mukus gastralne votline meduze Aurelia sp. ter W 
– okolna morska voda. Vzorci so bili odvzeti v obdobju številčnega maksimuma (zelen kvadrat) in ob koncu 
masovnega pojava (obrnjen moder trikotnik). Dendrogram podobnosti je izdelan po povprečni metodi na 
podlagi matrike podobnosti, izračunane z uporabo Bray-Curtisovega koeficienta podobnosti iz 
standardiziranih in transformiranih (arcsin) podatkov. Sive veje dendrograma označujejo statistično 
neznačilne klastre (SIMPROF test, p > 0,05). 
 
Figure 14 Cluster analysis based on bacterial 16S rRNA gene clone libraries constructed from 
samples of different body parts of jellyfish Aurelia sp., collected in May and June in the Gulf of 
Trieste. 
AK – exumbrella surface, AR – oral arms, AG – mucus from gastral cavity of jellyfish Aurelia sp. and W 
– seawater sampled at the time of population peak (green square) and at the end of the bloom (inverted blue 
triangle). The dendrogram was inferred with group average algorithm, based on Bray-Curtis similarity 
matrix of arcsine transformed relative abundances. Grey branches do not differ significantly (SIMPROF 
test, p > 0.05). 
 
 
Statistična analiza je pokazala, da se bakterijske združbe, asociirane s posameznimi 
telesnimi deli meduze, značilno razlikujejo (ANOSIM R = 0,56; p < 0,05), medtem ko 
propadanje meduze ne vpliva značilno na sestavo bakterijske združbe. Tretjo ločeno 
skupino klastrske analize predstavljajo bakterije okolne morske vode (Slika 14). Razlike 
med bakterijskimi združbami posameznih telesnih delov meduze in združbama v okolni 
vodi so bile statistično značilne (ANOSIM, R = 0,67; p < 0,05).  
 
Nakazane spremembe v sestavi asociirane bakterijske združbe kot posledici starosti 
meduz je pokazala tudi analiza SIMPER, z višjim odstotkom prisotnosti bakterij družin 
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Rhodobacteraceae in Burkholderiaceae v času številčnega maksimuma meduzne 
populacije in boljšo zastopanostjo bakterij družin Vibrionaceae in Alteromonadaceae pri 
meduzah v fazi propadanja. 
 
 
5.1.3 Analiza bakterijskih združb, asociiranih z meduzami, in združb, prisotnih v 
morski vodi, z uporabo mikrobioloških tehnik gojenja 
Sestavo bakterijskih združb v asociaciji z meduzami in združbe v okolni vodi smo 
analizirali tudi z uporabo mikrobioloških tehnik gojenja bakterij, saj te dostikrat podajo 
informacijo o prisotnosti redkih heterotrofnih taksonov, ki jih z uporabo molekularnih 
tehnik, odvisnih od PCR-metode, spregledamo, ker so njihove abundance pod pragom 
zaznave.  
 
S površine klobuka in iz gastralne votline meduz Aurelia sp. (vključeni vzorci vitalnih in 
starih meduz v fazi odmiranja), C. hysoscella in C. tuberculata smo uspešno vzgojili 203 
bakterijske izolate. Opisali smo devet morfoloških tipov bakterijskih kolonij v vzorcih 
meduze Aurelia sp., vzorčene meseca maja in meseca junija, ter šest morfoloških tipov 
pri meduzah C. hysoscella in C. tuberculata (Priloga A2). 
 
Taksonomska identifikacija gena za 16S rRNA bakterijskih izolatov je bila narejena do 
nivoja rodu. Večina izoliranih bakterij (v vseh vzorcih) je pripadala deblu Proteobacteria, 
natančneje razredu Gammaproteobacteria (do 100 %). Preostale bakterije so bile iz 
bakterijskih razredov Alphaproteobacteria (do 33,3 %) in Betaproteobacteria (do 30 %) 
kot tudi debel Actinobacteria (20 %), Bacteroidetes (do 66,7 %) in Firmicutes (34,8 %). 
Z izjemo gamaproteobakterij, katerih predstavnike smo izolirali iz vsakega vzorca (vrsta 
meduze/telesni del), so bile bakterije iz preostalih bakterijskih skupin izolirane le pri 
posameznih vzorcih (Slika 15).  
 
 
5.1.3.1 Bakterije, izolirane z meduz Aurelia sp., C. hysoscella in C. tuberculata 
Razlike v sestavi bakterijskih rodov združbe gojenih heterotrofnih bakterij, asociiranih z 
različnimi meduzami kot tudi med posameznimi telesnimi deli, so bile majhne. Največjo 
pestrost (število različnih bakterijskih taksonov) je bilo opaziti pri meduzi Aurelia sp, 
medtem ko je bila najnižja pri meduzi C. hysoscella (Slika 15).  
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Slika 15: »Heat map« grafikon, ki prikazuje relativni delež posameznih bakterijskih rodov, izoliranih 
iz različnih vzorcev meduz in vode iz Tržaškega zaliva. 
Vzorci površine klobuka (AK1, AK3, AK6) in gastralne votline (AG1, AG6) meduze Aurelia sp.; vzorci 
površine klobuka meduze (CK1, CK2) in gastralne votline (CG1, CG2) meduze C. hysoscella; vzorci 
površine klobuka meduze C. tuberculata (ZK1, ZK2) in vzorci okolne morske vode (W), odvzeti maja, 
junija in septembra. SUM – prikazuje delež bakterij v posameznem vzorcu, ki je bil taksonomsko 
klasificiran do nivoja rodu. 
 
Figure 15: Heat map chart, shoving relative shares of distinct bacterial genera isolated from jellyfish 
and seawater sampled in the Gulf of Trieste. 
Samples of jellyfish Aurelia sp. exumbrella surface (AK1, AK3, AK6) and gastral cavity (AG1, AG6) 
samples; samples of jellyfish C. hysoscella exumbrella surface (CK1, CK2) and gastral cavity (CG1, CG2); 
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samples of C. tuberculata exumbrella surface (ZK1, ZK2); seawater (W) sampled in May, June and 




Znotraj skupine gamaproteobakterij je bila najpogosteje izolirana bakterija rodu Vibrio 
(Vibrionaceae). Med gamaproteobakterijami smo poleg vibrijev pri meduzi Aurelia sp. 
in C. tuberculata pogosto izolirali še bakterije rodov Pseudoalteromonas 
(Pseudomonadaceae) ter pri meduzah Aurelia sp. in C. hysoscella bakterije rodu 
Stenotrophomonas (Xanthomonadaceae) (Slika 15).  
 
Največ različnih predstavnikov razreda Alphaproteobacteria smo izolirali pri meduzi 
Aurelia sp., in sicer bakterije rodov Phaeobacter, Labrenzia in Donghicola (vsi 
Rhodobacteraceae) ter Brevundimonas, medtem ko smo pri meduzah C. hysoscella in C. 
tuberculata izolirali zgolj bakterije rodu Brevundimonas in Paracoccus, ločeno. Poleg 
tega smo izolirali predstavnike skupine aktinobakterij, bakterije rodov Kocuria 
(Micrococcaceae) in Microbacterium (Microbacteriaceae). Predstavnike bacilov smo 
izolirali pri meduzi Aurelia sp. (rod Bacillus) in meduzi C. tuberculata (rod 
Staphylococcus) in predstavnike bakteroidet (rod Sphingobacterium) z meduz Aurelia sp. 
in C. hysoscella (Slika 15). 
 
Nasprotno je bila večina bakterij, izoliranih iz okolne morske vode, razreda 
Alphaproteobacteria (do 88,2 %), z največjim deležem v mesecu maju. Sledili so 
predstavniki razreda Gammaproteobacteria (do 32,6 %) in Actinobacteria (do 32,6 %), 
ki so bili najbolje zastopani v mesecu septembru. V nasprotju z bakterijami, izoliranimi 
z meduz, je bilo pri bakterijah, izoliranih iz okolne morske vode, opaziti večjo pestrost v 
sestavi bakterijskih rodov (Slika 15). V vzorcih morske vode smo med 
gamaproteobakterijami najpogosteje izolirali bakterije rodov Idiomarina 
(Idiomarinaceae), Halomonas (Halomonadaceae) in Marinobacter (Alteromonadaceae), 
z različno prisotnostjo v posameznih mesecih. Poleg navedenih smo meseca septembra 
izolirali tudi bakterije rodu Vibrio. Med pogosteje izoliranimi alfaproteobakterijami so 
bili predvsem predstavniki rodov Brevundimonas (Caulobacteraceae) in Erythrobacter 
(Erythrobacteriaceae) ter tudi bakterije rodov Paracoccus in Aurantimonas. Večina 
aktinobakterij, izoliranih iz morske vode, je bilo rodu Brevibacterium in so predstavljale 
več kot 20 % vseh izoliranih bakterij v mesecu juniju in septembru. 
 
Razlike v sestavi bakterijskih rodov med bakterijami, izoliranimi z meduz, in bakterijami, 
izoliranimi iz vzorcev morske vode, so bile statistično značilne (ANOSIM R = 0,61, p < 
0,05). K razlikam so, glede na analizo SIMPER, prispevale bakterije rodu Erythrobacter 
in Brevibacterium, ki so bile najpogosteje izolirane iz vzorcev morske vode, in rodu 
Vibrio, najpogosteje izolirane pri vzorcih meduz.   
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5.1.3.2 Bakterije, izolirane pri meduzi Aurelia sp. v fazi odmiranja 
Iz vzorcev meduze Aurelia sp. v fazi odmiranja smo skoraj izključno izolirali 
gamaproteobakterije, kar se je odrazilo v manjši pestrosti bakterijskih taksonov, izoliranih 




Slika 16: »Heat map« grafikon, ki prikazuje relativni delež posameznih bakterijskih rodov, izoliranih 
iz vzorcev meduze Aurelia sp. in vode, vzorčene ob koncu masovnega pojava v Tržaškem zalivu. 
Vzorci površine klobuka (AK8, AK10, AK1) in gastralne votline (AG8, AG11) meduze Aurelia sp. in 
vzorec okolne morske vode (W), odvzeti meseca junija. SUM – prikazuje delež bakterijskih izolatov v 
posameznem vzorcu, ki so bili taksonomsko klasificirani do nivoja rodu. 
 
Figure 16: Heat map chart, shoving relative shares of distinct bacterial genera isolated from jellyfish 
Aurelia sp. and seawater sampled at the end of the bloom in the Gulf of Trieste. 
Samples of jellyfish exumbrella surface (AK8, AK10, AK11) and gastral cavity (AG8, AG11) and seawater 
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Med gamaproteobakterijami so bile največkrat ali celo izključno izolirne bakterije rodu 
Vibrio. V manjšem številu smo izolirali še bakterije rodov Acinetobacter, 
Pseudoalteromonas in Alteromonas (Slika 16). Statistična analiza je pokazala, da je vpliv 
starosti meduze na frakcijo gojene heterotrofne bakterije v združbi statistično značilen. 
Prevlado vibrija pri starejših meduzah je pokazala tudi analiza SIMPER. 
 
 
5.1.4 Opazovanje površine klobuka Aurelia sp.  
Z različnimi tehnikami mikroskopije smo proučili strukturo zunanje površine klobuka 
uhatega klobučnjaka in mukus, ki ga meduze izločajo in prekriva površino, ter preverili 
morebitno prisotnost bakterijskih celic. 
 
5.1.4.1 Opazovanje površine z uporabo stereomikroskopa in epifluorescentno 
mikroskopijo. 
Opazovanje površine s stereomikroskopom je pokazalo prisotnost gostih, rahlo izbočenih 
odsevajočih, granulam podobnih struktur na površini (Slika 17 A, B, C). Med skupki je 
bila struktura površine videti kot porozna mreža z neenakomernimi porami (Slika 17 B). 
 
Za namene epifluorescentne mikroskopije smo celotno površino klobuka obarvali z 
barvilom DAPI. Na mikrografijah je razvidno, da se je barvilo koncentriralo na mestih, 
kjer smo s stereomikroskopom opazili izbočene skupke (Slika 17 D). Epitelni sloj 
površine klobuka meduze je sestavljen iz eno jedrnih celic (Slika 17 E). Tako na površini 
klobuka (zunanji epitelni sloj) kot tudi v mukusu skoraj nismo zaznali bakterijskih celic 
(Slika 17 F). 
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Slika 17: Mikrografije površine klobuka in mukusa meduze Aurelia sp., narejene z 
stereomikroskopom in epifluorescentnim mikroskopom. 
Površina klobuka, posneta s stereomikroskopom (A, B, C). Na površini se nahajajo skupki belih odsevnih 
granul (bela puščica), ki so rahlo izbočeni. Preostala površina ima mreži podobno strukturo (*) (merilo na 
sliki A predstavlja 0,5 mm; merilo na slikah B in C predstavlja 0,2 mm). Površina klobuka (D, E) in mukus 
(F) sta obarvana z barvilom DAPI in posneta z epifluorescentnim mikroskopom. Vidni so zgoščeni skupki 
celic (bela puščica) (merilo na sliki D predstavlja 0,2 mm; merilo na slikah E in F predstavlja 10 µm).  
 
Figure 17: Micrographs of exumbrella surface and mucus of jellyfish Aurelia sp. made with 
stereomicroscope and epifluorescence microscope. 
Exumbralla surface observed with stereomicroscope (A, B, C). Surface is covered with dense elevated 
aggregations of white reflective granules (white arrow). Within those perturbations the surface has a mash- 
like structure (*) (scale bar on figure A represents 0,5 mm; scale bar on figures B and C represents 0,2 mm). 
Kos Kramar M. Asociacije bakterij z meduzami v obalnih morjih. 




Exumbrella surface (D, E) and mucus (F) colored with DAPI and observed with epifluorescence 
microscope. Dense aggregations of cells are visible (white arrow) (scale bar on figure D represents 0,2 mm; 




5.1.4.2 Struktura površine klobuka in s površine izločenega mukusa meduze Aurelia sp., 
posneta z vrstično elektronsko mikroskopijo (SEM) 
 
 Površina klobuka 
Posnetki površine klobuka so pri višjih povečavah pokazali prisotnost močno izbočenih 
struktur (Slika 18 A), ki ustrezajo skupkom, ki smo jih opazili s stereomikroskopijo in 
epifluorescentno mikroskopijo. Posnetek omenjene izbočene strukture pri večji povečavi 
je razkril prisotnost številnih cilij (Slika 18 B). Površina med izbočenimi strukturami je 
bila jasno predeljena na posamezne celice, pri katerih smo opazili prisotnost ene same 
cilije, ki jo na bazalnem delu obdajajo številni mikrovili (dolžine do 1,5 µm) (Slika 18 
D). Na površini posamezne celice je opaziti tudi številne manjše izboklinice (velikosti do 
0,5 µm) (Slika 18 C). 
 
Površino prekriva mukus, ki se lušči s površja v obliki krp (premer velikosti 10 µm in 
več) (Slika 18 E, F). Na površini smo opazili prisotnost koloidov (velikosti desetine 
mikrometra), združenih v večje skupke (Slika 18 G). Pri pregledu več vzorcev prisotnosti 
asociiranih bakterij z izjemo enega primera (Slika 18 H) nismo zaznali. 
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Slika 18: SEM mikrografije površine klobuka odrasle meduze Aurelia sp.. 
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(A) Površina klobuka meduze, ki jo prekrivajo močno izbočene strukture (merilo 100 µm). (B) Povečava 
posamezne izbočene strukture na kateri se nahaja večje število cilij (bela puščica) (merilo 10 µm). (C) 
Površina klobuka med posameznimi izbočenimi strukturami. Razvidne so posamezne celice (črna krepka 
puščica) s cilijami (bela puščica) in številnimi izboklinami (bela črtkana puščica) (merilo 10 µm). (D) Cilije 
(c), ki jih v bazalnem delu obdajajo številni mikrovili (mv) (merilo 1 µm). (E) Mikrografija prikazuje 
površino, na kateri poteka aktivno izločanje mukusa (bela krepka puščica), ki se lušči s površja v obliki krp 
(m). Vidne so cilije (bela puščica) in nematocita (n) (merilo 1 µm). (F) Mukusne krpe (m) (merilo 1 µm). 
(G) Prisotnost koloidnih (črna krepka črtkana puščica) in anorganskih (črna črtkana puščica) delcev na 
mukusni plasti (merilo 1 µm). (H) Bakterijski celici podobna struktura (b) (merilo 1 µm). 
 
Figure 18: SEM micrographs of the adult jellyfish Aurelia sp. exumbrella surface. 
(A) Jellyfish exumbrella surface covered with bud- like structures (scale bar 100 µm). (B) Magnified bud- 
like structure with numerous cilia (white arrow) (scale bar 10 µm). (C) Exumbrella surface between bud- 
like structures. Individual cells (black bold arrow) with cilia (white arrow) and numerous protuberances 
(white dashed arrow) are clearly visible (scale bar 10 µm). (D) Cilia (c) and microvilli (mv) surrounding 
the base of cilium (scale bar 1 µm). (E) Micrograph showing surface with active mucous secretion (white 
bold arrows), pealing of in mucous sheets (m) and several cilia (white arrow) and nematocyte (n) (scale bar 
1 µm). (F) Mucous sheets (m) (scale bar 1 µm). (G) Flocculent mass (black bold dashed arrow) and 
inorganic particles (black dashed arrow) present on mucous layer (scale bar 1 µm). (H) Bacteria- like 
structure (b) (scale bar 1 µm). 
 
 
 Mukus, izločen s površine klobuka 
Pri samem postopku priprave vzorcev za analizo smo opazili izdatno luščenje mukusa s 
površine klobuka meduze, kar bi lahko potencialno odstranilo bakterije s površine 
klobuka. Zato smo dodatno vzorčili mukus, ki se lušči s površine klobuka, in ga pogledali 
pod mikroskopom.  
 
V vseh vzorcih so bile prisotne bakterije različnih oblik, predvsem paličastih in 
kokoidnih, in različnih velikosti (Slika 19). Bakterije so bile razpršene in ločene ali v 
skupkih, kar smo opazili predvsem na mestih večjih skupkov mukusa (Slika 19 B). 
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Slika 19: SEM mikrografije mukusa, odluščenega s površine klobuka odrasle meduze Aurelia sp.. 
Vzorec, pripravljen na filtru (A, B, C), in vzorec, pripravljen na objektnem stekelcu (D, E, F). Dolžinska 
skala predstavlja 1 µm. (A) Ostanki skupkov mukusa (bela puščica) in bakterije različnih paličastih oblik 
in velikosti (bela črtkana puščica). (B) Večja zaplata mukusa s prisotnimi koloidnimi delci (k) in številnimi 
bakterijami. Nekatere kokoidne bakterije so v fazi delitve (bela krepka puščica). (C) Bakterije različnih 
paličastih oblik in velikosti. Bakterija z bičku podobno strukturo (b). Ostanek diatomeje (d). (D, E, F) 
Bakterijske celice različnih oblik. 
 
Figure 19: SEM micrographs of the mucus secreted from exumbrella surface by adult jellyfish 
Aurelia sp.. 
Sample on the filter (A, B, C) and sample on a slide (D, E, F). Scale bar represents 1 µm. (A) Mucus mass 
remnants (white arrow) and bacteria of different rod shapes and sizes (white dashed arrow). (B) Mucus 
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mass with adherent flocs (k) and numerous bacteria. Some coccus shape bacteria are in the dividing phase 
(white bold arrow). (C) Rods of different shapes and sizes. Bacteria with flagellum- like structure (b). 




5.2 VPLIV DOLGOTRAJNE PRISOTNOSTI MEDUZ NA SPREMEMBE V 
SESTAVI NARAVNE POPULACIJE BAKTERIJ V POLZAPRTIH SLABO 
PRETOČNIH EKOSISTEMIH 
 
Veliko jezero na otoku Mljetu, ki leži v južnem Jadranskem morju, je naravni rezervat, 
katerega posebnost je celoletna prisotnost populacije meduze Aurelia sp. 5. Predhodne 
raziskave v omenjenem zaprtem ekosistemu so pokazale na velik vpliv meduz na 
mikrobno zanko (Turk in sod., 2008), kar je bilo opaziti tudi v drugih okoljih v času 
povečane prisotnosti meduz (Condon in sod., 2011; Hansson in Norrman, 1995). Dodatno 
se je pokazalo, da so meduze ob koncu življenjskega cikla pomemben vir hranil za 
nekatere bakterije, kar se odrazi tudi v spremembi sestave bakterijske populacije 
(Blanchet in sod., 2014; Tinta in sod., 2012). Vendar v nasprotju z okolji s sezonskim 
pojavljanjem masovnih pojavov meduz v Velikem jezeru, med obogatitvenim 
eksperimentom večjih sprememb v sestavi bakterijske združbe ob dodatku meduznega 
substrata ni bilo zaznati (Tinta in sod., 2010). To je privedlo do predvidevanj o adaptaciji 
bakterijske združbe (vključno s sestavo) na meduzni substrat.  
 
Hipotezo o vplivu stalne prisotnosti meduz v okolju na spremembe v sestavi naravne 
bakterijske populacije smo preverili s primerjavo sestave bakterijske združbe na dveh 
vzorčnih mestih: (i) v Velikem jezeru (BL) in (ii) v Gonoturski (GO), referenčni postaji 
za odprte vode južnega Jadranskega morja. Vzorčevalno mesto se nahaja na nasprotni 
strani ozkega pretočnega kanala, ki jezero povezuje z odprtim morjem. Vzorčenje je 
potekalo meseca aprila, junija in septembra 2011 na štirih različnih globinah (2,5 m, 10 
m, 20 m in 40 m). Razlike v sestavi združb smo analizirali z izdelavo bakterijskih 16S 
rRNA genskih klonskih knjižnic. Dodatno smo ocenili bakterijsko in cianobakterijsko 
abundanco, ter fizikalne in kemijske parametre.  
 
Dodatno smo v mesecu septembru, ko je v Velikem jezeru delež meduz v fazi propadanja 
največji, z uporabo mikrobioloških tehnik gojenja izolirali bakterije iz vodnega stolpa (iz 
globine 10 m, 20 m in 40 m) ter tudi posameznih telesnih delov meduz.  
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5.2.1 Opis fizikalnih in kemijskih parametrov v Velikem jezeru in odprtih vodah 
južnega Jadrana 
V Velikem jezeru se je temperatura vode v površinskem sloju vodnega stolpa med meseci 
statistično značilno razlikovala (ANOVA, F = 5,77; p = 0,0138). Meseca aprila je bila 
najnižja, 13,9 °C, meseca junija 22,9 °C in meseca septembra, ko je bila najvišja, 27,0 
°C. V jezeru so bila na globini 20 m nihanja v temperaturi manjša, in sicer 11,6 °C aprila, 
do 18,6 °C septembra. Podobno so bile temperaturne razlike med meseci zaznane v 
Gonoturski (ANOVA, F = 15,82; p < 0,001), kjer je bila temperatura v mesecu aprilu 
nekoliko višja kot v jezeru (15,5 °C). V nasprotju z Velikim jezerom je bila stratifikacija 
vodnega stolpa v odprtih vodah južnega Jadrana manj izrazita in posledično so bile razlike 
v temperaturi med površino in globljimi sloji manjše (Priloga B3).  
 
Koncentracije slanosti so se v obeh okoljih statistično značilno razlikovale med 
posameznimi meseci (ANOVA, BL: F = 6,42; p < 0,01 in GO: F = 13,28; p < 0,001) 
(Priloga B4, B5). V odprtih vodah južnega Jadrana (GO) je bila slanost na površini in v 
globljih slojih vodnega stolpa primerljiva (okrog 38,4 PSU meseca aprila in junija ter 
okrog 38,5 PSU meseca septembra), medtem ko je bilo v Velikem jezeru meseca junija 
in septembra v površinskem sloju opaziti višjo slanost kot v globini (do 38 PSU junija in 
do 38,7 PSU septembra) (Priloga B3). 
 
Koncentracija amonija (NH4
+) je bila v obeh okoljih višja v poletnih in poznih poletnih 
mesecih (junij/september). Vendar so bile razlike v koncentraciji med meseci statistično 
značilne zgolj v Gonoturski (ANOVA, F = 5,0; p = 0,0256) (Priloga B5). Sicer pa so bile 
koncentracije v Velikem jezeru višje (aprila med 0,13 µmol/l do 0,50 µmol/l in septembra 
med 0,36 do 0,90 µmol/l) v primerjavi z odprtimi vodami južnega Jadrana (maks. 0,25 
µmol/l aprila in maks. 0,29 µmol/l septembra) (Priloga B3). Podobno je bilo opaziti 
mesečna nihanja v koncentraciji nitrata (NO3
-). Koncentracije so bile na obeh vzorčnih 
postajah najvišje meseca junija (do 3,61 µmol/l v Velikem jezeru in do 1,75 µmol/l v 




-) in ortofosfata (PO4
3-) je bila v obeh okoljih nizka, pod 0,1 
µmol/l, z izjemo v Velikem jezeru meseca junija na globini 5 m, ko je bila koncentracija 
ortofosfata 0,43 µmol/l, in septembra na globini 40 m, ko je bila koncentracija nitrita 0,65 
µmol/l (Priloga B3). 
 
V nasprotju z Velikim jezerom so bile v Gonoturski statistično značilne razlike med 
posameznimi meseci prisotne tudi pri večini preostalih izmerjenih okoljskih dejavnikih 
(Priloga B3, B5).  
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Kljub opaženim razlikam v meritvah okoljskih dejavnikov sta se vzorčni mesti statistično 
značilno razlikovali zgolj v slanosti (ANOVA, F = 20,06; p < 0,001) in koncentraciji 
amonija (ANOVA, F = 6,42; p = 0,0164) (Priloga B6). 
 
 
5.2.2 Bakterijska in cianobakterijska številčnost 
V Velikem jezeru (BL) se je bakterijska abundanca gibala med 2,76*108 celic/l in 
1,22*109 celic/l. Razlike med posameznimi meseci so bile statistično značilne (ANOVA, 
F = 47,78; p < 0,0001) (Priloga B4). Najvišjo bakterijsko številčnost smo zabeležili v 
mesecu septembru in najnižjo v mesecu aprilu. Pri tem je bilo v vseh treh mesecih več 
bakterij prisotnih v zgornjem sloju jezera (globina 2,5 m). Število cianobakterijskih celic 
je bilo med 1,05*107 celic/l in 3,76*107 celic/l in se med meseci ni statistično značilno 
razlikovalo (ANOVA, F = 1,07; p = 0,3756) (Priloga B3, B4). Nasprotno smo večje 
število cianobakterijskih celic zaznali v spomladanskem času (april) v spodnjih slojih 
vodnega stolpa (globina 20 m) (Preglednica 13).  
 
 
Preglednica 13: Abundanca bakterij in cianobakterij na vzorčevalni postaji Veliko jezero (BL) in 
Gonoturska (GO) v mesecu aprilu, juniju in septembru 2011, na globinah 2,5 m in 20 m. 
 
Table 13: Bacterial and cyanobacterial abundance at the sampling sites Big Lake (BL) and 
Gonoturska (GO) in April, June, and September 2011, at 2,5 m and 20 m depth. 
 
Datum Vzorčna Globina  Bakterije Cianobakterije 
  postaja m celic/l st.dev. celic/l st.dev. 
5. 4. 2011 BL 2,5 2,76E+08 1,12E+08 1,58E+07 6,20E+06 
5. 4. 2011 BL 20 np np 3,76E+07 2,22E+07 
7. 6. 2011 BL 2,5 5,22E+08 2,09E+08 1,05E+07 1,08E+07 
7. 6. 2011 BL 20 5,36E+08 1,94E+08 3,72E+07 1,27E+07 
14. 9. 2011 BL 2,5 1,22E+09 3,53E+08 2,63E+07 8,66E+06 
14. 9. 2011 BL 20 9,93E+08 2,67E+08 2,60E+07 6,28E+06 
5. 4. 2011 GO 2,5 2,80E+08 1,15E+08 6,54E+06 7,90E+06 
5. 4. 2011 GO 20 2,68E+08 1,10E+08 3,03E+06 9,31E+06 
14. 9. 2011 GO 2,5 6,38E+08 1,68E+08 6,54E+06 7,90E+06 
14. 9. 2011 GO 20 5,37E+08 1,54E+08 2,88E+06 9,31E+06 
* np – ni podatka. 
 
 
V Gonoturski, ki ima stik z odprtim morjem (GO), je bila bakterijska abundanca aprila in 
septembra nižja kot v Velikem jezeru, in sicer med 2,68*108 celic/l in 6,38*108 celic/l, z 
višjimi abundancami v mesecu septembru. Ponovno smo višjo številčnost zaznali v 
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zgornjih slojih vodnega stolpa (globina 2,5m). Podobno je bila nižja tudi abundanca 
cianobakterij, in sicer med 2,88*106 celic/l in 6,44*106 celic/l, z višjimi abundancami v 
zgornjem sloju vodnega stolpa (Preglednica 13). Podobno kot v Velikem jezeru so bile 
razlike v bakterijski abundanci med posameznimi meseci statistično značilne (ANOVA, 
F = 14,22; p < 0,001) (Priloga B5), medtem ko razlik v številu cianobakterij med 
posameznimi meseci ni bilo zaznati. 
 
Kljub nekoliko višjemu bakterijskemu številu v Velikem jezeru so razlike med vzorčnima 
mestoma statistično neznačilne. Nasprotno se vzorčni mesti statistično značilno 
razlikujeta v številu cianobakterij (ANOVA, F = 46,58; p < 0,0001). 
 
Dodatno smo ocenili korelacije med številčnostjo bakterij in cianobakterij ter izbranimi 
okoljskimi dejavniki s pomočjo Spearmanovega koeficienta korelacije rangov. 
Pričakovano smo, glede na odsotnost razlik v številčnosti cianobakterij med posameznimi 
meseci na obeh vzorčevalnih postajah (Preglednica 13, Priloga B4, B5), statistično 
značilno korelacijo zaznali zgolj med bakterijami in okoljskimi dejavniki (Preglednica 
14). 
 
V Velikem jezeru smo statistično značilno pozitivno korelacijo zaznali med bakterijsko 
abundanco ter temperaturo (rs = 0,57; p = 0,0218) in slanostjo (rs = 0,54; p = 0,0306). 
Statistično značilno pozitivno korelacijo smo zaznali tudi med koncentracijo amonija (rs 
= 0,58; p = 0,0191), medtem ko je bila korelacija med nitritom in bakterijsko abundanco 
negativna (rs = -0,55; p = 0,0283) (Preglednica 14). 
 
Podobno tudi v Gonoturski bakterijska abundanca pozitivno korelira s temperaturo (rs = 
0,69; p = 0,0045) in slanostjo (rs = 0,52; p = 0,0445) ter amonijem (rs = 0,55; p = 0,0324) 
in negativno z nitritom (rs = -0,73; p = 0,0019). Dodatno so statistično značilne korelacije 
prisotne še z gostoto vode in ortofosfatom ter raztopljenim organskim fosforjem 
(Preglednica 14). 
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Preglednica 14: Povezave med številčnostjo bakterij/cianobakterij in meritvami fizikalnih 
parametrov in koncentracijami anorganskih hranil na vzorčevalnih postajah Veliko jezero (BL) in 
Gonoturska (GO) leta 2011. 
Povezave so podane kot Spearmanov koeficient korelacije rangov (rs). p vrednost podaja statistično 
značilnost korelacije pri 95 % intervalu zaupanja. Statistično značilne korelacije (< 0,05) so označene s 
poudarjenim tiskom. 
Table 14: Correlations between bacterial and cyanobacteria abundance and measurements of 
physical parameters and inorganic nutrient concentrations at the sampling sites Big Lake (BL) and 
Gonoturska (GO) in 2011. 
Correlations are given as Spearman's rank correlation coefficient (rs). P value indicates statistical 
significance of the correlation at the confidence level of 95 %. Statistically significant correlations (p < 
0.05) are marked in bold. 
 
 BL GO 
 Bakterije Cianobakterije Bakterije Cianobakterije 
  rs p rs p rs p rs p 
T 0,57 0,0218 0,33 0,2085 0,69 0,0045 0,29 0,2873 
Slanost 0,54 0,0306 0,35 0,1824 0,52 0,0445 -0,30 0,2845 
Gostota -0,49 0,0550 -0,27 0,3053 -0,66 0,0070 -0,23 0,4128 
NO3- 0,11 0,6803 0,07 0,7950 0,36 0,1913 0,26 0,3525 
NO2- -0,55 0,0283 -0,34 0,1983 -0,73 0,0019 0,29 0,2979 
NH4+ 0,58 0,0191 -0,23 0,3823 0,55 0,0324 -0,37 0,1775 
TIN 0,16 0,5643 0,10 0,7044 0,36 0,1913 0,26 0,3525 
PO43- 0,44 0,0865 0,16 0,5493 0,78 0,0006 -0,29 0,2898 
Porg -0,42 0,1088 -0,23 0,3909 -0,64 0,0108 0,41 0,1265 
Pcelokupni -0,05 0,8441 -0,09 0,7345 -0,11 0,6963 0,23 0,4078 
SiO4 -0,41 0,1247 -0,31 0,2539 -0,15 0,5844 0,47 0,0744 
O2/O2´ 0,40 0,1257 0,25 0,3526 0,68 0,0053 -0,15 0,5818 




5.2.3 Sestava bakterijske združbe v Velikem jezeru in zalivu Gonoturska 
Sestavo bakterijskih združb smo določili na podlagi klonskih knjižnic bakterijskega gena 
za 16S rRNA. Glede na oceno reprezentativnosti klonskih knjižnic (C) smo s knjižnicami 
popisali med 79 do 95 % predstavnikov v bakterijski populaciji. Največjo pestrost in 
diverziteto bakterijskih združb v Velikem jezeru (BL) smo opazili meseca septembra 
(Shannon- H' = 2,63 in Margalef- d = 4,96) in najnižjo meseca junija (Shannon- H' = 2,06 
in Margalef- d = 3,37) v površinskem sloju. V Gonoturski (GO) smo največjo pestrost in 
diverziteto zaznali v mesecu aprilu na globini 20 m (Shannon- H' = 2,65 in Margalef- d = 
4,71) (Preglednica 15). 
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Preglednica 15: Kazalniki vrstne diverzitete, izračunani na podlagi klonskih knjižnic bakterijskega 
gena za 16S rRNA, narejenih za vzorce vode iz Velikega jezera in Gonoturske vzorčene meseca 
aprila, junija in septembra na globini 2,5 m in 20 m. 
S – število različnih taksonov (na nivoju bakterijske družine), H' – Shannonov kazalnik vrstne diverzitete, 
d – Margalefov kazalnik pestrosti, J' – Pieloujev kazalnik enakomernosti porazdelitve taksonov, Chao-1 – 
ocenjena diverziteta, C – dosežena reprezentativnost s klonsko knjižnico, N – število vseh sekvenc v klonski 
knjižnici, AK – površina klobuka meduze, AR – obustna ramena, AG – gastralna votlina. 
 
Table 15: Diversity indices calculated based on bacterial 16S rRNA clone libraries obtained from 
water samples from the Big Lake and Gonoturska, sampled in April, June and September 2011 at 
2,5 m and 20 m depth. 
S – number of different taxa (at bacterial family level), H' – Shannon index of species diversity, D – 
Margalef index of richness, J' – Pielou index of evenness, Chao-1 – richness estimate, C – clone library 
coverage, N – number of sequences in library, AK – jellyfish exumbrella surface, AR – jellyfish oral arms, 
AG – gastral cavity.  
 
Vzorec S H' d J' Chao-1 C N 
BL2,5m_apr 16 2,44 3,37 0,88 18,00 0,95 86 
BL20m_apr 18 2,06 3,90 0,71 36,33 0,86 78 
BL2,5m_jun 15 2,06 3,37 0,76 17,50 0,91 64 
BL20m_jun 14 2,30 3,08 0,87 19,00 0,93 68 
BL2,5m_sep 22 2,57 4,71 0,83 40,33 0,88 86 
BL20m_sep 22 2,63 4,96 0,85 61,00 0,81 69 
GO2,5m_apr 19 2,34 4,47 0,80 52,00 0,79 56 
GO20m_apr 22 2,65 4,71 0,86 29,20 0,90 86 
GO2,5m_sep 15 2,45 3,75 0,90 20,00 0,86 42 
GO20m_sep 16 2,15 3,44 0,78 17,50 0,95 78 
 
 
Taksonomska klasifikacija genskih klonskih knjižnic je pokazala, da so bile v vseh 
vzorcih najbolj razširjene bakterije razredov Alphaproteobacteria, Cyanobacteria in 
Gammaproteobacteria.  
 
V Velikem jezeru so alfaproteobakterije prevladovale meseca junija (51,6 % na površini 
in 48,5 % na globini 20 m), medtem ko so bile septembra in aprila slabše zastopane. Z 
izjemo meseca junija je bila zastopanost alfaproteobakterij med površinskim slojem in na 
globini 20 m primerljiva in so predstavljale do 37,2 % populacije v septembru in do 28,2 
% populacije v aprilu. Podobno je bila zastopanost alfaproteobakterij primerljiva med 
površinskim slojem in na globini 20 m v Gonoturski (GO), kjer so bile dominantne v 
mesecu septembru (do 53,8 %), medtem ko je bila njihova zastopanost meseca aprila 
skoraj enkrat manjša (do 29,1 %) (Slika 20). 
 
Cianobakterije so bile dominantne v mesecih, ko je bila zastopanost alfaproteobakterij 
nižja. Takšno dinamiko je bilo opaziti v obeh okoljih. V Velikem jezeru so največji delež 
Kos Kramar M. Asociacije bakterij z meduzami v obalnih morjih. 




v združbi predstavljale meseca aprila (do 42,3 %), medtem ko so v juniju in septembru 
predstavljale do 24,4 % populacije. Pri tem so bile, z izjemo meseca aprila, številčnejše 
v površinskem sloju. V odprtih vodah južnega Jadrana (GO) so prevladovale meseca 
aprila na površini (37,5 %) (Slika 20). 
 
Bakterije razreda Gammaproteobacteria so bile v različnih mesecih, globinah in okoljih 
precej enakomerno razporejene (do 25 % z različnim deležem v posameznih vzorcih). V 
Velikem jezeru je bila njihova razširjenost nekoliko nižja le meseca junija. Sicer pa je 





Slika 20: Klonske knjižnice bakterijskega gena za 16S rRNA, izdelane iz vzorcev vode v Velikem 
jezeru in Gonoturski, vzorčenih aprila, junija in septembra 2011. 
Naložen palični grafikon prikazuje relativno abundanco (% klonov) posameznih bakterijskih debel in 
proteobakterijskih razredov za vzorce vode iz Velikega jezera (BL) in Gonoturske (GO), odvzete na globini 
2,5 m in 20 m. 
 
Figure 20: Bacterial 16S rRNA gene clone libraries constructed from samples of water from the Big 
Lake and Gonoturska, sampled in April, June and September 2011. 
Cumulative bar chart shows comparison of the relative abundances (% of clones) of main phyla and 
Proteobacteria class for samples of water from the Big Lake (BL) and Gonoturska (GO), taken from 2,5 m 
and 20 m depth. 
 
 
Poleg opisanih skupin, smo v vzorcih vode Velikega jezera in Gonoturske zaznali še 
bakterije skupine Bacteroidetes, ki so meseca aprila v Velikem jezeru predstavljale kar 
20,9 % populacije. Poleg omenjenih so bile v združbi prisotne tudi bakterije iz skupin 
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Actinobacteria, Planctomycetes, Betaproteobacteria, Deltaproteobacteria in 
Verrucomicrobia , ki pa so bile slabo zastopane (≤ 5 %) (Slika 20).  
 
Analiza razvrščanja vzorcev v skupine (klastre), narejena na podlagi genskih klonskih 
knjižnic je jasno na dve skupini ločila bakterijske združbe, prisotne v Velikem jezeru, in 
združbe, prisotne v odprtih vodah južnega Jadrana. Razlike med okoljema so bile 
statistično značilne (ANOSIM, R = 0,349, p < 0,01). K omenjenim razlikam so na podlagi 
analize SIMPER prispevale predvsem različne zastopanosti bakterijskih taksonov 
SAR11, Synechococcus, SAR86, Flavobacteriaceae in SAR116 v ločenih okoljih. 
Statistična analiza je tudi pokazala, da sezona (mesec vzorčenja) in globina ne vplivata 
značilno na sestavo bakterijske združbe v Velikem jezeru.  
 
Med alfaproteobakterijami so bile najpogosteje zastopane bakterije skupine SAR11 in 
družine Rhodobacteraceae. V Velikem jezeru so bile bakterije skupine SAR11 najbolj 
razširjene meseca junija (do 40 % celotne populacije), medtem ko so bile v zalivu 
Gonoturska najštevilčnejše meseca septembra (do 43 %). Bakterije družine 
Rhodobacteraceae (predstavljale okrog 10 % populacije) so bile v obeh okoljih 
najštevilčneje zastopane meseca aprila v površinskem sloju. Poleg omenjenih so bile v 
Velikem jezeru meseca junija in septembra precej številčne še bakterije skupine SAR116 
(do 11 %), ki so v zalivu Gonoturska predstavljale zgolj majhen delež (Slika 21). 
 
Nabor različnih bakterijskih skupin znotraj gamaproteobakterij je bil precej pester. Med 
najpogosteje zastopanimi so bile predstavnice skupine SAR86 (Slika 21), ki so bile 
številčnejše v zalivu Gonoturska. Najbolje so bile zastopane v vodi, vzorčeni meseca 
aprila (do 18,1 %). Podobno so bile najbolje zastopane tudi meseca aprila v Velikem 
jezeru (do 12,5 %). Dodatno so bile v Velikem jezeru na globini 20 m v mesecih juniju 
in septembru prisotne še bakterije družine Alteromonadaceae (do 12,9 %) ter v manjših 
deležih bakterije družin Litoricolaceae in Thiotrichaceae (Slika 21). 
 
Cianobakterije so večinoma sestavljale bakterije skupine Synechococcus, medtem ko so 
bile znotraj bakteroidet dominantne Flavobacteria, med katerimi jih je večina spadala v 
družino Flavobacteriaceae. Najbolj razširjene so bile v Velikem jezeru meseca aprila v 
površinskem sloju (16,7 %) in meseca junija na globini 20 m (19,6 %) (Slika 21).  
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Slika 21: Podrobnejša sestava bakterijske združbe na nivoju bakterijske družine v vzorcih vode iz 
Velikega jezera in Gonoturske, vzorčenih aprila, junija in septembra 2011. 
(A) Klastrska analiza klonskih knjižnic bakterijskega gena za 16S rRNA. A – vzorci vode iz okolja, kjer je 
prisotna populacija meduze Aurelia sp. 5 (moder trikotnik); NP – vzorci vode iz okolja, kjer meduza Aurelia 
sp. 5 ni prisotna (zelen obrnjen trikotnik). Dendrogram podobnosti je izdelan po povprečni metodi na 
podlagi matrike podobnosti, izračunane z uporabo Bray-Curtisovega koeficienta podobnosti iz 
standardiziranih in transformiranih (arcsin) podatkov. Sive veje dendrograma označujejo statistično 
neznačilne klastre (SIMPROF test, p > 0,05). (B) Sestava klonskih knjižnic bakterijskega gena za 16S 
rRNA, izdelanih iz vzorcev vode iz Velikega jezera (BL) in zaliva Gonoturska (GO), odvzetih na globini 
2,5 m in 20 m. Naložen palični grafikon prikazuje relativno abundanco (% klonov) bakterijskih družin. 
Bakterijske družine z relativnimi abundancami < 5 % v vseh vzorcih so združene v skupino z oznako druge. 
 
Figure 21: Comprehensive bacterial community composition at bacterial family level in samples of 
water from the Big Lake and the Gonoturska, sampled in April, June and September 2011.  
(A) Cluster analysis based on bacterial 16S rRNA gene clone libraries. A – water samples from environment 
with presence of Aurelia sp. 5 population (blue triangle); NP – water samples from environment where 
jellyfish Aurelia sp.5 is absent (green inverted triangle).The dendrogram was inferred with group average 
algorithm, based on Bray-Curtis similarity matrix of arcsine transformed relative abundances. Grey 
branches do not differ significantly (SIMPROF test, p > 0.05). (B) Composition of bacterial 16S rRNA 
gene clone libraries constructed from samples of water from the Big Lake (BL) and Gonoturska bay (GO) 
taken on 2,5 m and 20 m depth. Cumulative bar chart shows comparison of the relative abundances (% of 
clones) of bacterial families. Bacterial family taxa with relative abundances of < 5 % across all samples are 
subsumed under term »druge«. 
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5.2.4 Analiza bakterijskih združb, asociiranih s posameznimi telesnimi deli 
meduze Aurelia sp. 5, in združb, prisotnih v vodi, z uporabo mikrobioloških 
tehnik gojenja 
Skupno smo z meduze Aurelia sp. 5, natančneje s površine klobuka (AK), obustnih ramen 
(AR) in iz gastralne votline (AG), uspešno izolirali 131 bakterij. Pri tem smo glede na 
morfologijo bakterijskih kolonij opisali do pet različnih morfoloških tipov v vzorcih 
površine klobuka, ter do dva oziroma do štiri različne morfološke tipe v vzorcih gastralne 
votline in obustnih ramen, ločeno (Priloga B2).  
 
Taksonomska identifikacija gena za 16S rRNA bakterijskih izolatov je razkrila, da je 
večina izoliranih bakterij pripadala deblu Proteobacteria, natančneje razredu 
Gammaproteobacteria (do 100 %). Preostale bakterije so bile bakterijskih razredov 





Slika 22: »Heat map« grafikon, ki prikazuje relativni delež posameznih bakterijskih rodov, izoliranih 
iz posameznih telesnih delov meduze Aurelia sp. 5 in vode iz Velikega jezera (otok Mljet). 
Vzorci površine klobuka (AK13, AK14, AK15, AK16), obustnih ramen (AR13, AR14, AR15, AR16) in 
gastralne votline (AG13, AG14, AG15) meduze Aurelia sp. 5, pobrani meseca septembra 2011, in vzorci 
okolne morske vode (BL), odvzeti septembra na globini 10 m, 20 m in 40 m. SUM – prikazuje delež 
bakterijskih izolatov v posameznem vzorcu, ki so bili taksonomsko klasificirani do nivoja rodu. 
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Figure 22: Heat map chart, showing relative shares of distinct bacterial genera isolated from different 
body parts of jellyfish Aurelia sp. 5 and seawater from the Big Lake. 
Samples of jellyfish Aurelia sp. 5 exumbrella surface (AK13, AK14, AK15, AK16), oral arms (AR13, 
AR14, AR15, AR16) and gastral cavity (AG13, AG14, AG15) and water (BL) sampled at depth 10 m, 20 
m in 40 m in September 2011. SUM – represents percentage of bacterial isolates in each sample, classified 
down to genus level. 
 
 
V manjšem deležu smo izolirali še predstavnike bakterijskega razreda Bacilli (do 4 %). Z 
izjemo gamaproteobakterij, katerih predstavnike smo izolirali iz skoraj vsakega vzorca 
(izjema je vzorec AG15), so bile bakterije iz preostalih bakterijskih skupin izolirane le 
pri posameznih vzorcih.  
 
Razlike v sestavi združbe gojenih heterotrofnih bakterij, asociiranih s posameznimi 
telesnimi deli, so bile zelo majhne. Največjo pestrost (število različnih bakterijskih rodov) 
je bilo opaziti pri vzorcih površine klobuka (AK), medtem ko je bila najnižja pri vzorcih 
gastralne votline (AG) (Slika 22).  
 
Med gamaproteobakterijami smo najpogosteje izolirali bakterije rodu Vibrio, ki je bil v 
nekaterih vzorcih edina izolirana bakterija (monokultura). Poleg vibrijev smo redko 
izolirali še bakterije rodov Alteromonas, Psychrobacter (Moraxellaceae) ter 
Photobacterium (Vibrionaceae). Največ različnih predstavnikov razreda 
Alphaproteobacteria smo izolirali pri vzorcih obustnih ramen, in sicer predvsem bakterije 
rodov Brevundimonas, Labrenzia, Paracoccus in Erythrobacter. Precejšnjo pestrost je 
bilo opaziti tudi med izoliranimi predstavniki aktinobakterij. Največ različnih 
aktinobakterij smo izolirali s površine klobuka. Med njimi so prevladovale bakterije 
rodov Ornithinimicrobuim in Microbacterium. Slednji je bil tudi edina aktinobakterija, 
izolirana iz vzorcev obustnih ramen, medtem ko smo iz gastralne votline poleg bakterije 
rodu Microbacterium izolirali še bakterijo rodu Micrococcus (Slika 22). 
 
Zanimivo je bila večina bakterij izoliranih v vzorcih okolne vode (BL) na globini 10 m 
in 20 m primerljiva v sestavi z veliko zastopanostjo gamaproteobakterij (do 75 %), 
natančneje vibrijev in aktinobakterij (do 20 %), rodu Microbacterium. V nasprotju smo 
večjo pestrost v sestavi bakterijskih rodov zaznali v vzorcih morske vode iz globine 40 m 
(Slika 22). Prevladovale so bakterije razreda Alphaproteobacteria (55,6 %). Med 
pogosteje izoliranimi predstavniki so bile predvsem bakterije rodov Erythrobacter in 
Henriciella. Edina izolirana gamaproteobakterija je bila rodu Psychrobacter 
(Moraxelaceae) (Slika 22). 
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6.1 ASOCIACIJE BAKTERIJ Z MEDUZAMI V TRŽAŠKEM ZALIVU 
Pojavljanja obsežnih populacij meduz (angl. jellyfish outbreaks) so v zadnjih letih vse 
pogostejša in dlje trajajoča (Brotz in sod., 2012). Vzroki za masovne agregacije naj bi bili 
v globalnih podnebnih spremembah in prekomernem poseganju človeka v okolje 
(Richardson in sod., 2009). Še posebno izrazite so masovne agregacije meduz v obalnih 
področjih, ki so pod močnim antropogenim pritiskom. Med takšna območja spada tudi 
Tržaški zaliv, kjer so različne vrste meduze prisotne od zgodnje pomladi in vse do jeseni 
(Condon in sod., 2013; Kogovšek in sod., 2010). Prisotnost večje mase meduz v 
ekosistemu močno vpliva na preoblikovanje prehranskega spleta (Behrends in Schneider, 
1995; Malej in sod., 2007; Møller in Riisgård, 2007; Olesen, 1995; Stoecker in sod., 1987) 
in na mikrobno zanko, tako v času masovnega pojava (Condon in sod., 2011; Hansson in 
Norrman, 1995; Riemann in sod., 2006; Turk in sod., 2008) kot tudi ob koncu, ko meduze 
propadejo (Blanchet in sod., 2014; Tinta in sod., 2010, 2012, 2016; Titelman in sod., 
2006), ter povzročajo biokemične spremembe v okolju (Pitt in sod., 2009; West in sod., 
2009).  
 
Slabše je raziskano področje asociacij bakterij z meduzami. Tovrstna tematika je bila do 
sedaj opisana zgolj v nekaterih publikacijah. Te kažejo na prisotnost raznolikih in 
specifičnih bakterijskih združb, ki se razlikujejo med okolji in med meduznimi 
populacijami in so le malo podobne združbam v okolni vodi (Cleary in sod., 2016; Daley 
in sod., 2016; Weiland-Bräuer in sod., 2015). Nekateri rezultati asociacij bakterij s 
klobučnjaškimi meduzami so pokazali na prisotnost endosimbiontskih bakterij v tentaklih 
meduz (Schuett in Doepke, 2010) in tkivu (Weiland-Bräuer in sod., 2015) ter prikazali 
meduze kot možne prenašalce patogenov (Cortés-Lara in sod., 2015; Delannoy in sod., 
2011; Ferguson in sod., 2010).  
 
Sestava bakterijske združbe v asociaciji z meduzami iz Tržaškega zaliva še ni bila 
opisana. Z uporabo molekularnih (klonske knjižnice in DGGE) in gojitvenih metod smo 
opazili prisotnost raznolikih in specifičnih združb bakterij na površini meduz Aurelia sp., 
Chrysaora hysoscella in Cotylorhiza tuberculata ter razlike v sestavi med posameznimi 
telesnimi deli in okolno morsko vodo.  
 
Naši rezultati so pokazali razlike v sestavi bakterijske združbe med različnimi vrstami 
meduz, predvsem v različnem številu in variabilnosti deležev zastopanosti posameznih 
bakterijskih taksonov. Združba je bila najbolj pestra pri meduzi C. tuberculata in najmanj 
pri meduzi Aurelia sp.. Taksonomska klasifikacija je pokazala, da so bile na površini 
klobuka pri meduzah Aurelia sp. in C. hysoscella najbolje zastopane alfaproteobakterije, 
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pri meduzi C. tuberculata pa je bila večja zastopanost gamaproteobakterij. Podobno so 
visoko zastopanost alfa in gamaproteobakterij opazili v asociaciji s koralami, spužvami 
in tudi rebračami (Bourne in Munn, 2005; Daley in sod., 2016; Daniels in Breitbart, 2012; 
Dinasquet in sod., 2012; Hao in sod., 2015; Harder in sod., 2003; Koren in Rosenberg, 
2006; Lampert in sod., 2006; Rohwer in sod., 2001, 2002; Shnit-Orland in Kushmaro, 
2009; Webster in sod., 2001, 2010; Webster in Bourne, 2007). Medtem ko so na zunanjih 
telesnih delih meduz, na površini klobuka in obustnih ramenih, prevladovale alfa- in 
gamaproteobakterije z nekoliko večjim deležem gamaproteobakterij na obustnih ramenih, 
so v gastralni votlini prevladovale betaproteobakterije in aktinobakterije. Bakterije 
razreda Betaproteobacteria so skupina bakterij, bolj značilna za okolja z nižjo slanostjo 
in višjimi koncentracijami hranilnih snovi v morju (Kirchman in sod., 2005). V morski 
vodi Tržaškega zaliva so bile zaznane v površinskih slojih v zimskih mesecih, ko je bila 
slanost nizka in so bili dotoki sladke vode v zaliv večji (Tinta, 2011). Opisane so bile tudi 
v nekaterih združbah, asociiranih z spužvami (Li in sod., 2006; Radwan in sod., 2010; 
Webster in sod., 2001), koralami (Bourne in Munn, 2005; Rohwer in sod., 2001) in 
rebračami (Hao in sod., 2015) ter tudi hidrami (Franzenburg in sod., 2013), vendar so 
predstavljale zelo nizke deleže.  
 
Dodatno se bakterijske združbe na meduzah v sestavi signifikantno razlikujejo od združbe 
v okolni morski vodi. Bakterijska združba v okolni vodi je bila bolj pestra in so jo 
sestavljale bakterije iz treh debel: Proteobacteria, Flavobacteria in Cyanobacteria, kar 
ne odstopa od predhodnih rezultatov v Tržaškem zalivu v sezoni pomlad/poletje v letih 
2009 in 2010 (Tinta in sod., 2015).  
 
Velike razlike v sestavi z združbami v okolni vodi so že bile opažene pri klobučnjaških 
meduzah (Cleary in sod., 2016; Daley in sod., 2016; Weiland-Bräuer in sod., 2015) in 
rebračah (Daniels in Breitbart, 2012; Dinasquet in sod., 2012; Hao in sod., 2015) ter tudi 
drugih morskih organizmih (Wahl in sod., 2012). Z izjemo raziskave Hao in sod. (2018), 
ki so z metodo ARISA pokazali vrstno specifičnost bakterijskih združb pri meduzah 
Cyanea lamarckii in Chrysaora hysoscella, podatkov o primerjavi mikrobiomov med 
različnimi klobučnjaškimi meduzami iz istega okolja ni. 
 
Podrobnejša filogenetska analiza je pokazala, da so bile med alfaproteobakterijami 
najpogostejše bakterije iz družine Rhodobacteraceae. Najbližji sorodniki v bazi podatkov 
NCBI so bili rodov Phaeobacter, Ruegeria in Sulfitobacter, ki spadajo v klaster 
Roseobacter. Med gamaproteobakterijami so bile z meduzami najpogosteje asociirane 
bakterije družin Alteromonadaceae, Pseudoalteromonadaceae, Vibrionaceae in 
Xanthomonadaceae, natančneje rodov Alteromonas, Marinobacter, Pseudoalteromonas, 
Vibrio in Stenotrophomonas, medtem ko so bile med betaproteobakterijami najpogostejše 
bakterije družine Burkholderiaceae in Alcaligenaceae. Najbližji sorodniki v bazi 
podatkov NCBI so bili rodov Burkholderia, Cupriavidus in Achromobacter. Znotraj 
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aktinobakterij so bile najštevilčnejše bakterije družine Micrococcaceae, natančneje rod 
Kocuria.  
 
Podobno smo razlike med združbo na meduzi in združbo v morski vodi zaznali tudi z 
gojenjem bakterij na ploščah. V primerjavi z vzorci meduz smo iz vodnih vzorcev izolirali 
več različnih bakterijskih taksonov, največ iz razreda Alphaproteobacteria. Pri meduzah 
smo najpogosteje izolirali bakterije razreda Gammaproteobacteria, ki smo jih izolirali pri 
vseh treh meduzah. Rezultati niso presenetljivi, saj gojenje na trdnem mediju, bogatem s 
hranili, favorizira rast določenih bakterijskih skupin, predvsem gamaproteobakterij, 
medtem ko so sicer najštevilčnejše bakterije spregledane. Hkrati pa na drugi strani 
klonske knjižnice favorizirajo bakterije razreda Alphaproteobacteria (Cottrell in 
Kirchman, 2000b). Metode, ki temeljijo na PCR, so namreč močno odvisne od števila 
kopij gena za 16S rRNA v genomu. Kljub vsemu je med sekvencami bakterijskih izolatov 
in sekvencami klonov opaziti prekrivanje. Znotraj gamaproteobakterij smo namreč 
najpogosteje izolirali rodove Vibrio, Pseudoalteromonas in Stenotrophomonas. Dodatno 
smo z meduze Aurelia sp. izolirali aktinobakterije rodu Kocuria ter alfaproteobakterije 
rodu Phaeobacter, in z meduze C. tuberculata bacile rodu Staphylococcus.  
 
Bakterije, ki smo jih zasledili v asociaciji z meduzami, imajo vrsto specifičnih lastnosti. 
Bakterije iz klastra Roseobacter naseljujejo površine številnih organizmov in so poznane 
tudi kot hitri in učinkoviti porabniki hranil v okolju (Dang in sod., 2008). Zanje je 
značilna tudi produkcija acil homoserin laktonov (angl. Acylated homoserine lactons; 
AHLs), ki so pomembni pri tvorbi in funkciji biofilmov (Dang in sod., 2008). Bruhn in 
sod. (2005), so predpostavljali, da je pri bakteriji rodu Phaeobacter s produkcijo AHL 
povezana produkcija antimikrobnih učinkovin. Dodatno so bakterije klastra Roseobacter 
pomembne v procesih kroženja žvepla, pri razgradnji dimetil- sulfoniopropionat (angl. 
dimethyl sulfoniopropionate; DMSP) (Bruhn in sod., 2005), kar pojasnjuje njihovo 
visoko zastopanost v okoljih v času cvetenj fitoplanktona (Buchan in sod., 2014; Giebel 
in sod., 2011).  
 
Bakterije rodu Pseudoalteromanas so pogosto prisotne v asociaciji z različnimi 
organizmi. Bakterije producirajo širok spekter različnih biološko aktivnih spojin kot tudi 
zunajcelične encime in eksopolisaharide, kar jim daje kompeticijsko prednost pri 
naseljevanju različnih površin in v borbi za hranilne snovi (Holmström in sod., 2002; 
Holmström in Kjelleberg, 1999) ter jim omogoča preživetje v specifičnih okoljih 
(Holmström in Kjelleberg, 1999).  
 
Bakterije rodov Alteromonas in Vibrio so precej razširjene v morskem okolju, predvsem 
so pritrjene na različne delce/substrate (Dang in Lovell, 2016). Bakterije rodu 
Alteromonas izločajo različne zunajcelične encime za hidrolizo biopolimerov, kot so 
polisaharidi, proteini, nukleinske kisline in lipidi (Dang in Lovell, 2016). Allers in sod. 
Kos Kramar M. Asociacije bakterij z meduzami v obalnih morjih. 




(2008) so ocenili, da jim raznolik metabolizem omogoča rast na kompleksnih substratih, 
tudi mukusu, ki ga izločajo korale. Bakterije rodu Vibrio razgrajujejo hitin v morskem 
okolju, s čimer močno prispevajo h globalnemu kroženju ogljika in dušika. Vibriji se 
pritrjujejo na hitinske površine planktonskih rakov, najdeni pa so bili tudi v asociaciji z 
drugimi morskimi živalmi, vključno z meduzami (Thompson in sod., 2004). Njihove 
abundance narastejo predvsem ob koncu masovnih pojavov meduz (Blanchet in sod., 
2014; Tinta in sod., 2012). Ritchie (2006) je opredelil bakterije rodu Vibrio kot 
obiskovalce in ne kot stalne naseljence. V določenih pogojih pa lahko ti komenzalni 
organizmi postanejo oportunistični. Primer je bakterija Vibrio coralliilyticus, ki sicer 
sestavljala združbo bakterij, asociiranih s koralami (Bourne in Munn, 2005), vendar pri 
višjih temperaturah povzroča poškodbe v tkivu in je odgovorna za njihovo propadanje 
(Ben- Haim in sod., 2003).  
 
V nasprotju z zgoraj opisanimi bakterijami so bakterije rodu Stenotrphomonas redko 
prisotne in slabo zastopane v združbah, ki so v asociaciji z morskimi organizmi (Bourne 
in Munn, 2005; Li in sod., 2006; Radwan in sod., 2010; Santos in sod., 2010). Nekateri 
sevi v asociaciji s spužvami, proizvajajo spojine s protimikrobnim delovanjem (Santos in 
sod., 2010). Sicer so bakterije rodu Stenotrophomonas prisotne v številnih različnih 
okoljih; največkrat so asociirane z rastlinami, katerim nudijo zaščito in spodbujajo 
njihovo rast. Poznane so tudi po rezistenci na težke kovine, antibiotike in sposobnosti 
razgradnje policikličnih aromatskih ogljikovodikov in ksenobiotikov (Ryan in sod., 
2009).  
 
Podobno so tudi pri bakterijah rodu Pseudomonas, izoliranih iz morskih spužev zaznali 
produkcijo protimikrobnih učinkovin s širokim spektrom delovanja (Santos in sod., 2010; 
Thakur in Anil, 2000). Pri nekaterih vrstah iz morskega okolja so opazili tudi sposobnost 
razgradnje ogljikovodikov, kot je naftalen (Harayama in sod., 1999; Prince, 1993). 
 
Kljub temu da so betaproteobakterije neznačilne za morska okolja, so bile bakterije rodu 
Burkholderia in Achromobacter že izolirane iz morskega ekosistema. Burkholderia je 
bila izolirana iz morske vode, morskih sedimentov in mehkužca Mytilus galloprovincialis 
v Jadranskem morju, medtem ko je bila bakterija rodu Achromobacter izolirana iz morske 
vode onesnažene z naftnimi derivati (Hong in sod., 2017; Maravić in sod., 2012; Revathy 
in sod., 2015). Bakterije rodov Burkholderia in Achromobacter so sposobne razgradnje 
alifatskih ogljikovodikov in PAH-ov ter so rezistentne na širok spekter antibiotikov 
(Deng in sod., 2014; Harayama in sod., 1999; Hong in sod., 2017; Juhasz in sod., 1997; 
Maravić in sod., 2012; Revathy in sod., 2015). V nasprotju, kolikor nam je znano, 
bakterije rodu Cupriavidus še niso bile zaznane v morskem okolju. So pa podobno kot 
Burkholderia in Achromobacter sposobne razgradnje alifatskih ogljikovodikov, ki so 
komponente naftnih derivatov (Bacosa in sod., 2012).  
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Aktinobakterije, izolirane iz morskih živali, so dobro poznani producenti protimikrobnih 
učinkovin. Slednja lastnost je bila odkrita tudi pri bakteriji rodu Kocuria, izolirani iz 
morskih spužev, ki producira antibiotik kocurin, z aktivnostjo proti bakteriji 
Staphylococcus aureus (MRSA) (Abdelmohsen in sod., 2014; Palomo in sod., 2013). 
Dodatno naj bi bile bakterije sposobne izkoriščati polietilen kot edini vir ogljika v okolju, 
kar nakazuje na njen biodegradacijski potencial (Harshvardhan in Jha, 2013). 
 
Dosedanjih raziskav, ki so proučevale specifičnost mikrobioma vezanega na posamezne 
telesne dele meduze, je malo. Pokazale so na prisotnost specifičnih bakterijskih združb 
(Hao in sod., 2018; Weiland-Bräuer idr., 2015). Posamezni deli telesa meduze so 
sestavljeni iz različnih tipov celic in imajo posledično drugačno morfologijo in 
biokemične karakteristike. Hkrati se razlikujejo tudi glede na izoliranost od okolne vode 
(zunanje telesne površine, kot so površina klobuka in obustna ramena, ter notranje telesne 
površine, kot je gastralna votlina). Glede na to je pričakovati, da bodo poseljeni z 
različnimi bakterijskimi skupinami. Skladno s predhodnimi objavami smo na klobuku in 
obustnih ramenih meduze opazili bolj raznolike združbe, ki so bile v sestavi bolj podobne 
združbi v okolni vodi, kot združba prisotna v gastralni votlini. 
 
Klobuk in obustna ramena meduze so v stalnem stiku z mikrobnimi združbami prisotnimi 
v okolni vodi, kar kaže, da je morska voda najverjetneje glavni rezervoar asociiranega 
mikrobioma. Epidermis klobuka in obustnih ramen meduze je zgrajen iz številnih 
mukusnih celic, ki skrbijo, da je površina telesa meduze ves čas prekrita s tankim 
mukusnim slojem (Heeger in Möller, 1987). Mukus je močan atraktant za bakterije, saj 
predstavlja vir hranil in substrat za pritrditev (Wild in sod., 2004). Zaradi visokega deleža 
proteinov so ga bakterije sposobne hitro porabiti. Posebno hiter in učinkovit porabnik naj 
bi bile bakterije rodu Alteromonas in Vibrio (Allers in sod., 2008). Hkrati se mukusni sloj 
konstantno obnavlja in se lušči s površine, kar naj bi prispevalo k čiščenju površja meduz 
in kontroli gostote asociiranih delcev/organizmov (Patwa in sod., 2015). Ob vsakem 
luščenju je nov sloj mukusa izpostavljen bakterijam v okolju. Slednje bi lahko pojasnilo 
prisotnost primarnih kolonizatorjev, torej bakterij Roseobacter klastra in rodu 
Pseudoalteromonas, v naših vzorcih. Hkrati pa je bakterijam rodov Phaeobacter, 
Ruegeria, Pseudoalteromonas in Vibrio, ki so predstavljale večji del združbe na površini 
klobuka in obustnih ramenih, skupna produkcija protimikrobnih in drugih bioloških 
substanc, zaradi česar se jim pripisuje pomembno funkcijo pri obrambi gostitelja pred 
patogeni, plenilci in obrastjo s strani drugih manjših evkariontskih organizmov 
(Dobretsov in Qian, 2004; Harder in sod., 2003; Holmström in sod., 2002; Shnit-Orland 
in Kushmaro, 2009). Schuett in Doepke (2010) sta celo predpostavljala, da so 
protimikrobne učinkovine in toksini, ki so bili zaznani v mukusu meduze, produkti 
asociiranega mikrobioma. 
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Bakterijski združbi prisotni v gastralni votlini, ki jo sestavljajo bakterije rodov 
Burkholderia, Achromobacter, Cupriavidus in Kocuria kot tudi Stenotrophomonas in 
Pseudomonas, je skupna sposobnost učinkovite razgradnje kompleksnih ogljikovodikov, 
ksenobiotikov in plastike. Bakterije, prisotne v prebavnem sistemu, imajo verjetno 
pomembno vlogo pri prebavi, ker meduze ne posedujejo vseh potrebnih encimov za 
prebavo plena (Arai, 1997), kar so pripisali tudi bakterijam v gastralnih filamentih pri 
meduzi C. tuberculata (Cortés-Lara in sod., 2015; Viver in sod., 2017). Prisotnost 
omenjenih bakterij v gastralni votlini je možna prek akumulacije onesnažil v mukusu 
meduze, ki se prek ciliarnih tokov prenese na rob klobuka in od tam v gastralno votlino. 
Omenjeni način prenosa v mukus ujetih delcev je poznan kot eden od načinov 
prehranjevanja meduze A. aurita (Arai, 1997). 
 
Sicer so bakterije rodov Burholderia in Cupriavidus, pa tudi Stenotrophomonas, 
Pseudomonas in številne druge, v raziskavi Salter in sod. (2014), omenjene kot možne 
kontaminante, ki so lahko prisotne tako v komercialnih kitih kot tudi različnih pufrih za 
izolacijo DNA. Njihova prisotnost lahko pri vzorcih z nizko bakterijsko biomaso vpliva 
na rezultate pomnoževanja in vodi v napačne zaključke. Pri našem raziskovalnem delu 
smo v laboratoriju upoštevali načela zagotavljanja sterilnega okolja, uporabljali sterilno 
laboratorijsko opremo in reagente, uporabljene v postopku ekstrakcije bakterijske DNA, 
PCR in pri izdelavi klonskih knjižnic, ustrezno sterilizirali. Prav tako smo pri metodi 
pomnoževanja DNA vedno uporabljali negativne kontrole. Zaradi navedenega smo 
možnost kontaminacije izključili.  
 
Hkrati je primerjava sekvenc klonov z že objavljenimi zaporedji v bazi podatkov 
GenBank pokazala visoko sorodnost z bakterijami, prisotnimi v morskem okolju, 
vključujoč okolja onesnažena z ogljikovodiki. Tržaški zaliv je zaradi tržaške luke in luke 
Koper ter drugih manjših marin pod močnim vplivom antropogenih dejavnikov in so v 
njem zabeležene povišane koncentracije PAH-ov, tako v vodi kot sedimentu (Bajt, 2007; 
Cibic in sod., 2017). Hkrati so Cibic in sod. (2017) pokazali, da je na onesnaženih 
področjih močno povečana prisotnost bakterij, ki ogljikovodike razgrajujejo. Na podlagi 
tega lahko sklepamo, da se meduze, pa tudi polipi, ki se razmnožujejo na stebrih pomolov 
v luki Koper (Hočevar in sod., 2018), zadržujejo v območju s povišanimi koncentracijami 
tovrstnih onesnažil. Ker je v takem okolju povišana tudi prisotnost bakterij, ki onesnažila 
razgrajujejo, lahko meduze in polipi posledično pridejo z njimi v stik. 
 
Mukus ima zaradi svoje strukture izjemne vezavne lastnosti. Kot so pokazali Gemmell in 
sod. (2016), mukus meduze Aurelia sp. zelo učinkovito akumulira razpršene kapljice 
naftnih derivatov v morskem okolju. Vezava kapljic v mukus pa se je izrazila v porasti 
števila bakterij in učinkoviti razgradnji ogljikovodikov (Gemmell in sod., 2016). Slednje 
bi lahko pojasnilo tudi povečano prisotnost bakterij, ki razgrajujejo ogljikovodike, v naših 
vzorcih. V nedavni raziskavi so Lee in sod. (2018) bakterije, ki razgrajujejo PAHe, 
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zasledili pri analizi mikrobioma meduze C. plocamia. Avtorji so celo predpostavljali o 
možni prisotnosti evolucijsko ohranjene asociacije med meduzo in bakterijo. Hkrati so 
namignili, da bi lahko imelo omenjeno razmerje vlogo pri toleranci meduz ob izpostavitvi 
omenjenemu polutantu, ki so jo dokazali pri meduzi A. aurita (Almeda in sod., 2013). 
Glede na prisotnost polipov v luki Koper bi lahko tudi predpostavljali, da so te bakterije 
najverjetneje prisotne že pri polipih Aurelia sp., kar bi lahko kazalo na to, da je 
vzpostavitev asociacije z bakterijami oblika adaptacijskega mehanizma meduze na 
omenjene razmere in da bakterije, ki razgrajujejo PAHe, omogočajo lažje preživetje 
meduz v onesnaženem obalnem ekosistemu. 
 
Kljub opaženim razlikam, v nasprotju s predhodnimi raziskavami, na podlagi naših 
rezultatov, zaradi majhnega števila vzorcev težko sklepamo o prisotnosti specifičnega 
mikrobioma, značilnega za posamezno meduzno vrsto oziroma posamezen telesni del 
meduze. Lahko pa sklepamo, da se bakterijske združbe v asociaciji z meduzami po sestavi 
in nižji diverziteti razlikujejo od združb v vodnem stolpu, kar bi lahko kazalo na določeno 
stopnjo specializacije mikrobioma. Bakterije v asociaciji z organizmi so razdeljene na tri 
različne skupine: (i) bakterijske specialiste (angl. bacterial specialists), ki so v asociaciji 
z izključno eno vrsto gostitelja, (ii) bakterije, ki živijo v asociaciji z različnimi podobnimi 
organizmi (angl. host associates or general symbionts), in (iii) bakterijske generaliste 
(angl. generalists), ki so v asociaciji z različnimi gostitelji in prisotni tudi v okolni morski 
vodi (Taylor in sod., 2004). Sekvencam klonov in bakterijskih izolatov so bile v bazi 
podatkov najbolj sorodne bakterije, najdene bodisi v asociaciji z različnimi morskimi 
organizmi, pritrjene na abiotske substrate ali prisotne v morski vodi. Torej bi lahko 
predpostavljali, da so bakterije v asociaciji z meduzami najverjetneje generalisti, kar 
sovpada tudi s predpostavko, da je okolna morska voda rezervoar bakterij, prisotnih na 
zunanjih telesnih površinah meduz.  
 
Predhodne raziskave, narejene na klobučnjaških meduzah, niso pokazale prisotnosti 
bakterijskih specialistov v združbi, kot so jih odkrili pri spužvah (Hentschel in sod., 2002; 
Taylor in sod., 2004) in koralah (Rohwer in sod., 2001, 2002). Se pa kot možen 
endosimbiont pri meduzi Aurelia sp. omenja bakterija, sorodna z mikoplazmami 
(Mycoplasma sp.) iz razreda Mollicutes (Daley in sod., 2016; Weiland-Bräuer in sod., 
2015). Kasneje so bakterije iz razreda Mollicutes, natančneje družin Mycoplasmataceae 
in Spiroplasmataceae, zaznali tudi v gastralni votlini meduze C. tuberculata (Cortés-Lara 
in sod., 2015; Viver in sod., 2017). Lastnosti teh bakterij, ki lahko pojasnijo njihovo 
prisotnost v gastralni votlini in predpostavke o endosimbiozi, so majhna velikost, 
odsotnost celične stene, reduciran genom in enostavne metabolne poti, torej značilnosti 
parazitov. Naši rezultati niso pokazali prisotnosti bakterij iz omenjenega razreda v 
mikrobiomu meduz. Razlog bi lahko bil v uporabi različnih pristopov pri vzorčenju in 
obdelavi vzorcev ter uporabi različnih metod. V večini primerov je bil mikrobiom pri 
meduzah analiziran z metodami nove generacije (Illumina MiSeq). Sekvence, pridobljene 
Kos Kramar M. Asociacije bakterij z meduzami v obalnih morjih. 




v klonskih knjižnicah, so v primerjavi s sekvencami, dobljenimi z metodami nove 
generacije, daljše in kakovostnejše in omogočajo boljšo taksonomsko klasifikacijo, 
vendar pa imajo slabšo resolucijo in ne popišejo dovolj dobro raznovrstnosti populacije, 
saj z njimi ne zaznamo redkeje zastopanih taksonov. Hkrati je treba upoštevati tudi razlike 
v postopkih vzorčenja meduz in priprave vzorcev, uporabo različnih protokolov za 
izolacijo bakterijske DNA in kitov za izdelavo klonskih knjižnic. Dodatno so bili pri 
pomnoževanju gena za 16S rRNA uporabljeni različni seti oligonukleotidnih začetnikov 
in posledično analizirane različne regije gena. Vse našteto omejuje primerljivost 
podatkov s predhodnimi raziskavami.  
 
Glede na uporabljene metode (klonske knjižnice) lahko naše rezultate primerjamo zgolj 
z rezultati Daley in sod. (2016), ki so v mikrobiomu meduze A. aurita iz severozahodnega 
Atlantika poleg precejšnega deleža neklasificiranih sekvenc v velikem deležu zabeležili 
tudi prisotnost bakterij iz debla Tenericutes, natančneje reda Mycoplasmatales. Njihovi 
rezultati so bili v skladu z rezultati Weiland-Bräuer in sod. (2015), ki so proučevali 
mikrobiom A. aurita iz Baltskega morja. Na podlagi razlik v sestavi bakterijske združbe 
v asociaciji z meduzo med Aurelia sp. iz Tržaškega zaliva, kjer smo v mikrobiomu zaznali 
večinoma predstavnike alfa- in gamaproteobakterij, bi lahko predpostavljali o možnem 
vplivu evolucijskega ozadja gostitelja kot tudi o vplivu naravnega okolja, v katerem se 
meduze nahajajo. Možen vpliv okolja so pokazali tudi pri analizi mikrobioma polipov A. 
aurita z različnih lokacij (Weiland-Bräuer in sod., 2015). Opažene razlike v sestavi 
bakterijske združbe na površini klobuka med različnimi meduzami, izražene kot 
variabilnost deležev posameznega bakterijskega taksona, bi lahko bile tudi posledica 
vpliva okoljskih dejavnikov. Ti namreč določajo številčnost in aktivnost posameznih 
bakterijskih taksonov v vodnem stolpu in so se razlikovali med meseci, ko smo 
posamezno vrsto meduze vzorčili. 
 
Na podlagi rezultatov lahko predpostavljamo, da v morju, kjer okoljski dejavniki močno 
vplivajo na spreminjanje sestave naravne bakterijske združbe, meduze predstavljajo 
stabilnejše okolje, v katerem se ohranja bakterijska združba, ki se prilagodi na to 
specifično nišo. Znano je, da meduza za bakterije predstavlja s hranili bogato nišo, saj se 
v njeni okolici akumulirajo organska in anorganska hranila. Vendar je hkrati zaradi njenih 
telesnih lastnosti, kot je konstantno izločanje mukusa, kot tudi različnih kemijskih 
substanc, ki lahko privlačijo ali odbijajo potencialne kolonizatorje, prisoten močan 
selekcijski pritisk. Franzenburg in sod. (2013) so pokazali, da produkcija protimikrobnih 
učinkovin, ki so pomemben del obrambnega sistema gostitelja, vpliva na izoblikovanje 
asociirane bakterijske združbe. Peptid aurelin, izoliran iz mezogleje meduze A. aurita, 
deluje na Gram pozitivne in negativne bakterije (Ovchinnikova in sod., 2006). Podobno 
imajo protimikrobno aktivnost tudi ekstrakti meduze Cassiopeia sp. (Bhosale idr., 2002). 
Preživetje v takšni niši je tako mogoče le za nekatere bakterije, kar bi obrazložilo tudi 
nižjo raznovrstnost združbe v primerjavi z združbo v okolni vodi. Pri tem so bakterije, 
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asociirane z meduzami, večinoma oportunisti, ki izkoriščajo bonitete, ki jih meduza nudi. 
Še posebno so uspešne bakterije specializirane za pritrjanje na različne substrate in 
bakterije s kompeticijsko prednostjo, kot je produkcija antagonističnih molekul, kar kaže, 
da je proces kolonizacije najverjetneje odvisen tudi od antagonističnega razmerja med 
bakterijami (Long in Azam, 2001a). Predpostavke so v skladu z zaključki raziskave na 
hidrah, kjer so pokazali, da je bakterijska kolonizacija površine ožigalkarjev odvisna od 
dostopnosti hranilnih snovi, obrambnega mehanizma gostitelja in kompeticije med 
bakterijami, prisotnimi v vodnem stolpu Bosch (2013).  
 
 
6.1.1 Vpliv propadanja meduze na sestavo asociirane bakterijske združbe 
Meseca junija lahko v Tržaškem zalivu opazimo vidne znake staranja meduz, kot so: 
izguba gonad, zmanjšana sposobnost plavanja, degenerirane lovke in obustna ramena ter 
nekroze in poškodbe klobuka (Pitt in sod., 2014). Proces odmiranja sprožijo različni 
dejavniki kot so povišane temperature, pomanjkanje hrane, zaključen proces 
razmnoževanja oziroma sinergistično delovanje vseh dejavnikov (Pitt in sod., 2014). 
 
Naši rezultati so pokazali spremembe v deležih bakterijskih taksonov asociirane 
bakterijske združbe pri meduzah, vzorčenih v različnih mesecih, oziroma pri meduzah 
različne starosti. Najbolj očitna je bila povečana zastopanost gamaproteobakterij, medtem 
ko se je delež alfa- in betaproteobakterij znižal. Predvsem je prišlo do porasta bakterij 
rodu Vibrio in Alteromonas. Slednje je bilo opaziti tudi pri bakterijah, izoliranih iz na 
gojišču zraslih kolonij, kjer smo iz propadajočih meduz največkrat ali celo izključno 
izolirali bakterijo Vibrio.  
 
Znano je, da določena sprememba v okolju, kot je povišana temperatura, pri vibrijih 
pozitivno vpliva na regulacijo izražanja virulenčnih faktorjev, vključno z motilnostjo in 
rezistenco na antibiotike, kar lahko vodi v njihovo prevlado v okolju (Dang in Lovell, 
2016). Hkrati so meduze po odmrtju podvržene intenzivni bakterijski razgradnji, ki se 
glede na opažanja v obogatitvenih eksperimentih kaže v porastu vibrija v okolju (Blanchet 
idr., 2014; Tinta idr., 2012). To nakazuje tudi na potencialno vlogo bakterij iz rodov 
Vibrio in Alteromonas v združbi, asociirani z meduzo, še zlasti ob koncu masovnega 
pojava, ko postaneta pomemben porabnik odmrle meduzne biomase in s tem pomembno 
prispevata h kroženju ogljika in dušika v okoljih, prizadetih z masovnimi pojavi.  
 
 
6.1.2 Struktura površine klobuka in prisotnost bakterij 
Mikroskopski pregled površine klobuka pri meduzi Aurelia sp. je pokazal, da je površina 
prekrita s številnimi cilijami, ki jih na bazalnem delu obdajajo mikrovili, in nematociste, 
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ki so organizirane v skupke. Celotno površino epidermisa prekriva mukus, ki se lušči s 
površine v obliki krp, kar so opazili tudi pri korali Porites compressa (Johnston in 
Rohwer, 2007). Pregled površine klobuka ni pokazal prisotnosti bakterij. Smo pa 
bakterije zaznali pri pregledu mukusa, ki se je odluščil s površine klobuka meduze med 
pripravo vzorcev za mikroskopijo. Prisotnost redkih bakterijskih celic v zunanjem sloju 
mukusa, ne pa tudi na površini epidermisa polipov so do sedaj opazili pri korali Porites 
comressa (Johnston in Rohwer, 2007). Podobno je bila večina bakterij prisotna v 
zunanjem sloju mukusa, ki je prekrival epidermis polipa A. aurita, analiziranega z metodo 
FISH (Weiland-Bräuer in sod., 2015). 
 
Na podlagi rezultatov bi lahko sklepali, da mukus pri meduzah deluje kot bariera, ki ščiti 
epitelno površino pred mikroorganizmi. Zaradi strukturnih lastnosti mukus deluje kot 
past, ki bakterijam onemogoča stik z epidermisom (Bakshani in sod., 2018). Shanks in 
Graham, (1988) sta pokazala, da meduze v stresnih pogojih povečajo izločanje mukusa, 
ki lahko vsebuje tudi toksine in nesprožene nematociste. Poleg tega konstantno 
obnavljanje mukusnega sloja na površini služi čiščenju in zaščiti površine (Patwa in sod., 
2015). Omenjeni mehanizem je bil pri koralah prepoznan tudi kot učinkovit način 
nadzorovanja abundance prisotnih bakterij (Garren in Azam, 2012). Protimikrobno 
delovanje mukusa poleg fizikalnih vključuje tudi kemijske mehanizme. V mukusu so 
prisotni proteini z aktivnostjo, podobno lizocimu, in sekundarni metaboliti s 
protimikrobnim delovanjem, ki jih celice izločijo v mukusni sloj (Bakshani in sod., 2018), 
na primer peptid aurelin, ki so ga ekstrahirali iz mezogleje meduze A. aurita. Peptid deluje 
protimikrobno na Grampozitivne in Gramnegativne bakterije (Ovchinnikova in sod., 
2006).  
 
Z zgornjimi ugotovitvami bi lahko razložili tudi nizke koncentracije bakterijske DNA v 
naših vzorcih meduz. Za zagotovitev zadostne količine PCR pomnožkov gena za 16S 
rRNA, ki smo jih uporabili v nadaljnjih postopkih analize, smo zato uporabili tehnike 
ugnezdene PCR. S podobnimi metodološkimi težavami so se soočali tudi pri analizi 
mikrobiomov koral (Cooney in sod., 2002), kjer so v vzporedni študiji z in situ 




6.2 VPLIV DOLGOTRAJNE PRISOTNOSTI MEDUZ NA SPREMEMBE V 
SESTAVI NARAVNE POPULACIJE BAKTERIJ V POLZAPRTIH SLABO 
PRETOČNIH EKOSISTEMIH 
V okoljih s sezonskim pojavljanjem mas meduz se je pokazalo, da prisotnost meduz 
zaradi izločanja raztopljene organske in anorganske snovi ali kot odmrla meduzna 
biomasa vpliva na dinamiko in sestavo bakterijske združbe, prisotne v okolju (Blanchet 
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in sod., 2014; Condon in sod., 2011; Riemann in sod., 2006; Tinta in sod., 2010, 2012, 
2016; Titelman in sod., 2006). Dodatno nakopičena odmrla meduzna biomasa vpliva na 
okolje, ker se zaradi razgradnje v okolje sproščajo večje količine amonija in pride do 
zmanjševanja koncentracije kisika, kar lahko privede tudi do hipoksičnih razmer. Zato 
smo želeli proučiti morebitne spremembe v okolju, kjer so populacije meduze Aurelia sp. 
5 prisotne celo leto in dosegajo koncentracije od 10 do več kot 600 osebkov v kubičnem 
metru (Benovic, 2000).  
 
Naše raziskave v Velikem jezeru in na referenčni postaji Gonoturska (odprte vode 
južnega Jadrana) so bile omejene na sezoni pomlad in poletje 2011. V obeh okoljih so 
bili fizikalni dejavniki odvisni od letnega časa. V Velikem jezeru temperatura in slanost 
nista odstopali od predhodnih meritev. Podobno je bil v poletnih mesecih vodni stolp 
izrazito razslojen (Benovic, 2000; Malej in sod., 2007, 2009). Razlik v temperaturi med 
Velikim jezerom in Gonotursko nismo opazili, smo jih pa zaznali v izmerjeni slanosti, ki 
je bila nižja v Velikem jezeru. V odprtih vodah južnega Jadrana smo opazili tudi sezonske 
razlike v koncentracijah raztopljenih anorganskih hranil, medtem ko je bila v Velikem 




3-) v jezeru nekoliko višje, čeprav so bile statistično 
značilne razlike prisotne zgolj v koncentraciji amonija. Povečano koncentracijo amonija 
v jezeru so že v preteklosti povezovali z meduzami, ki izločajo anorganske snovi 
(Benovic, 2000). Na podlagi izmerjenih vrednosti izločenega amonija in ortofosfata pri 
Aurelia sp. v Baltskem morju in Notranjem morju Japonske (Schneider, 1989; Shimauchi 
in Uye, 2007) so Malej in sod. (2009) ocenili, da populacija meduze Aurelia sp. 5 v 
Velikem jezeru z izločanjem prispeva 2,3 kg dušika in 0,26 kg fosforja na dan. Takšne 
koncentracije lahko v oligotrofnih okoljih podpirajo rast fitoplanktona.  
 
Poleg povišane koncentracije hranilnih snovi smo v Velikem jezeru beležili tudi višjo 
število bakterij in cianobakterij v primerjavi z vzorci morske vode Gonoturske. Število 
cianobakterij je bilo v jezeru kar za velikostni razred višje v obeh sezonah in se je 
statistično značilno razlikovalo med okoljema. Številčnost je bila višja predvsem v 
globljih slojih jezera, kar so opazili tudi v prejšnjih študijah (Malej in sod., 2009; Turk in 
sod., 2008). Pri tem na število cianobakterij nismo opazili vpliva sezone ne v jezeru kot 
tudi ne v odprtih vodah južnega Jadrana. Prav tako ni bila značilno povezana z nobenim 
od izmerjenih okoljskih dejavnikov. Rezultati predhodnih raziskav so pokazali višje 
abundance cianobakterij v slojih vodnega stolpa, kjer se čez dan najpogosteje zadržujejo 
meduze (Malej in sod., 2009). Višje abundance cianobakterij, bi lahko glede na odsotnost 
korelacije z izmerjenimi okoljskimi dejavniki razložili s trofično povezavo, natančneje 
predacijskim pritiskom meduz na mezo- in mikrozooplankton, ki se prehranjuje s 
fitoplanktonom in bakterijami. Prisotnost povezave so namreč z obogatitvenimi 
eksperimenti pokazali v preteklosti (Turk in sod., 2008).  
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V nasprotju s cianobakterijami smo razlike med sezonami zaznali v številu bakterij , ni 
pa bilo značilnih razlik med okoljema, z izjemo v mesecu septembru, ko smo v jezeru 
zabeležili za velikostni razred višjo bakterijsko abundanco. V Velikem jezeru smo opazili 
značilno pozitivno povezavo med bakterijsko abundanco ter slanostjo, temperaturo in 
koncentracijo amonija. Znano je, da višje temperature v okolju pospešijo bakterijski 
metabolizem. Tinta in sod., (2010) so s serijo obogatitvenih eksperimentov pokazali, da 
propadle meduze Aurelia sp. 5 v Velikem jezeru predstavljajo za bakterije kakovosten 
proteinsko bogat vir hranil, ki močno stimulira rast bakterijske populacije, razgradnja pa 
posledično prispeva k akumulaciji amonija v okolju. Na podlagi tega bi lahko sklepali, da 
sta povišana bakterijska abundanca in koncentracija amonija v septembrskih mesecih 
posledica intenzivnejše razgradnje proteinsko bogatega substrata, ki ga predstavlja 
meduzna biomasa. Čeprav življenjski cikel meduze Aurelia sp. 5 v Velikem jezeru ni 
natančno raziskan, lahko predvidevanja o večjem deležu propadajočih meduz v mesecu 
septembru podkrepimo z opažanji Malej in sod. (2009), ki so opazili trend rasti meduz 
(povečevanje premera klobuka in mase meduze) od zgodnje pomladi do jeseni. 
Predvideva se, da spolna zrelost meduze navadno nastopi v obdobju, ko meduze v 
populaciji dosežejo maksimalno velikost, in nato kmalu po izločitvi gamet propadejo. 
Razlog za propad naj bi bil povezan z morfološko degradacijo gastralnih filamentov ob 
sprostitvi gamet, zaradi česar postanejo bolj podvržene okužbam (Lucas, 2001). Graham 
in sod. (2009) so v poletnih mesecih ob naraščajočih temperaturah v jezeru opazili, da je 
več kot 50 % populacije odraslih meduz močno parazitiranih z ličinkami koralnjaka.  
 
Analiza bakterijske združbe je pokazala na statistično značilno razliko v sestavi združb 
med okoljema. Združbe so se razlikovale v deležih posameznih bakterijskih taksonov. 
Sicer so v združbah prevladovale bakterije razredov Alphaproteobacteria, 
Gammaproteobacteria, Flavobacteria in Cyanobacteria.  
 
V Velikem jezeru so bile cianobakterije, natančneje Synechococcus, bolje zastopane v 
mesecu aprilu in tudi septembru, medtem ko so bile v odprtih vodah (Gonoturski) bolje 
zastopane izključno meseca aprila. Rezultati sovpadajo s cianobakterijskim številom, ki 
je bilo v jezeru prav tako visoko meseca septembra. Znotraj alfaproteobakterij so bili v 
združbi najpogosteje zastopani predstavniki skupin SAR11 in družine Rhodobacteraceae. 
Bakterije skupine SAR11 so bile bolje zastopane v vzorcih s postaje Gonoturska, medtem 
ko so bile bakterije družine Rhodobacteraceae bolje zastopane v Velikem jezeru. 
Bakterije skupine SAR11 so dominantne bakterije v površinskih slojih oceanov (Morris 
in sod., 2002) in prilagojene za rast v okoljih z omejeno količino hranil (Alonso-Sáez in 
Gasol, 2007; Pinhassi in sod., 2006; Rappé in Giovannoni, 2003). Bakterije družine 
Rhodobacteraceae so bolje prilagojene na okolja s povišanimi koncentracijami hranilnih 
snovi in so prisotne predvsem v obdobjih cvetenj fitoplanktona (Buchan in sod., 2014; 
Giebel in sod., 2011). Znotraj alfaproteobakterij smo meseca septembra v jezeru zaznali 
tudi predstavnike družine Rhodospirillaceae, ki so škrlatne nežveplove bakterije. Njihova 
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prisotnost je sovpadala s povečano koncentracije amonija. Slednje je v skladu z 
ugotovitvami, da v procesu fotosinteze lahko uporabljajo tudi amonij in nitrat (Brown in 
Herbert, 1977). Zastopanost bakterij razreda Flavobacteria in Gammaproteobacteria v 
združbi je bila med okoljema primerljiva. Tako flavobakterije kot tudi 
gamaproteobakterije sodijo med dominantne naseljence morskega snega (Amann in sod., 
1995; DeLong in sod., 1993; Simon in sod., 2002), kar je najverjetneje povezano z 
njihovo sposobnostjo razgradnje kompleksnih polisaharidov. Flavobakterije so bile v 
obeh okoljih bolje zastopane v površinskem sloju, kar je v skladu s predhodnimi 
ugotovitvami o prisotnosti flavobakterij v fotičnih conah vodnega stolpa, še zlasti ob 
cvetenjih fitoplanktona (Simon in sod., 1999). Znotraj gamaproteobakterij smo v vzorcih 
s postaje Gonoturska zasledili predvsem predstavnike skupine SAR86, ki je prilagojena 
za rast v oligotrofnih okoljih (Yilmaz in sod., 2016). V Velikem jezeru so bile v večjem 
deležu prisotne bakterije družine Alteromonadaceae, še zlasti meseca septembra na 
globini 20 m. Zanje je značilna sposobnost razgradnje različnih polimerov, kot so 
polisaharidi, proteini, nukleinske kisline in lipidi (Dang in Lovell, 2016). Njihova 
prisotnost sovpada s povišano koncentracijo amonija v okolju, ki bi glede na njihovo 
sposobnost razgradnje polimerov, lahko bila posledica razgradnje meduzne biomase. 
 
V nasprotju z analizo celokupne bakterijske združbe (klonske knjižnice) smo z uporabo 
mikrobioloških tehnik gojenja v Velikem jezeru v vzorcih morske vode, vzorčene na 
globini 10 m in 20 m, izolirali predvsem bakterije rodu Vibrio. Prisotnost vibrija na 
omenjenih globinah sovpada z mestom, kjer se v vodnem stolpu čez dan zadržuje največ 
meduz. Dodatno smo vibrije izolirali z meduz, prisotnih v Velikem jezeru, kar nakazuje 
na prisotnost asociacije bakterija–meduza, kar smo na propadajočih meduzah opazili tudi 
v Tržaškem zalivu. Sicer pa so bakterije rodu Vibrio v morskem okolju pomembni 
razgrajevalci raztopljene organske snovi (Thompson in sod., 2004), njihove abundance 
pa narastejo tudi ob koncu masovnih pojavov meduz (Blanchet in sod., 2014; Tinta in 
sod., 2012).  
 
V nasprotju z odprtimi vodami južnega Jadrana, kjer so v morski vodi prevladovale 
bakterije, značilne za oligotrofna okolja, smo v Velikem jezeru v večjih deležih zasledili 
bakterijske taksone, ki so prilagojeni na okolja z višjimi koncentracijami hranilnih snovi. 
Bakterije družine Rhodobacteraceae so bile prisotne predvsem v spomladanskih mesecih, 
ko je bilo opaziti tudi prevlado cianobakterij. Na podlagi rezultatov bi lahko sklepali, da 
v spomladanskih mesecih Aurelia sp. 5 vpliva na bakterijsko združbo z izločanjem 
raztopljene anorganske in organske snovi in/ali posredne trofične povezave med meduzo 
in bakterioplanktonom, kar je v skladu z rezultati predhodnih raziskav (Turk idr., 2008). 
Nasprotno so bile bakterije družine Alteromonadaceae najbolje zastopane v mesecu 
septembru, ko smo v morski vodi v Velikem jezeru zabeležili tudi višje koncentracije 
amonija in višje število bakterij. Na podlagi tega bi lahko sklepali, da v poznem poletju 
na bakterijsko združbo v Velikem jezeru vpliva razgradnja meduzne biomase. Rezultati 
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kažejo, da celoletna prisotnost meduze Aurelia sp. 5 v Velikem jezeru lahko vpliva na 




6.3 VLOGA ASOCIIRANIH BAKTERIJ V PROCESU RAZGRADNJE ODMRLIH 
MEDUZ 
V času masovnih pojavov meduze v okolje prispevajo velike količine organskih in 
anorganskih hranil na dva načina: (i) z izločanjem in produkcijo mukusa in (ii) ob 
senescenci kot odmrla biomasa. Razgradnja organske snovi vpliva na akumulacijo 
anorganskih hranil v okolju (Pitt in sod., 2009; Tinta in sod., 2012, 2010; West in sod., 
2009) in na spremembe v sestavi bakterijske združbe (Condon in sod., 2011; Tinta in sod., 
2012, 2016). V preteklih obogatitvenih eksperimentih (in situ) je razgradnja povzročila 
prevlado bakterijskih taksonov, ki jih v okolni morski združbi nismo zaznali (Tinta in 
sod., 2012). Slednje je pripeljalo do predpostavljanj, da so pri razgradnji udeležene 
bakterije, ki so asociirane z meduzami.  
 
S postavitvijo novega zaprtega obogatitvenega eksperimenta smo želeli preveriti hipotezo 
o vlogi asociiranih bakterij pri procesu razgradnje meduznega substrata. Zaradi 
neustreznosti kontrolnega vzorca, ugotovljene med eksperimentom, nismo mogli potrditi 
oziroma zavreči postavljene hipoteze, zato smo celoten sklop (material in metode, 
rezultate in diskusijo) prestavili med priloge (Priloga C1). 
 
Kljub vsemu pa smo lahko ocenili razlike v dinamiki in strukturi bakterijske združbe med 
razgradnjo homogenizirane in cele meduze. Rezultati so pokazali, da razgradnja cele 
meduze poteka počasneje kot razgradnja meduznega homogenata. Slednja se odrazi v 
počasnejšem naraščanju bakterijske številčnosti ter manj izrazitem naraščanju 
koncentracij raztopljenih hranilnih snovi in manj izrazitem padcu koncentracije 
raztopljenega kisika v okolju. Razgradnja se kaže v spremembi strukture bakterijske 
združbe. Pri tem so spremembe počasnejše in manj izrazite kot pri razgradnji 
homogenata, kjer na spremembe v strukturi najverjetneje vpliva hiter in izrazit padec 
koncentracije raztopljenega kisika. Med razgradnjo je prišlo do akumulacije ortofosfata 
in amonija, katerega dnevna neto akumulacija je bila pri razgradnji homogenata in cele 
meduze primerljiva in je sovpadala z rezultati predhodnih eksperimentov. Če 
povzamemo, lahko na podlagi eksperimenta zaključimo, da meduzna biomasa, ki se 
nakopiči po koncu masovnih pojavov, lahko povzroči spremembe v dinamiki in strukturi 
naravne bakterijske združbe kot tudi spremembe v okolju, kjer se akumulira velika 
količina amonija in ortofosfata. Hipoteze, da v procesu razgradnje veliko vlogo opravljajo 
tudi bakterije, ki so bile predhodno asociirane z živimi meduzami, ne moremo potrditi 
zaradi metodoloških težav.  
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 Bakterijska združba na površini meduz se v sestavi razlikuje od združbe v okolni 
morski vodi.  
 
S sklepom potrjujemo hipotezo 1, ki se glasi: Na površinah meduz so prisotne številne 
bakterije, katerih vrstna sestava je sicer podobna sestavi združbe, prisotne v okolni vodi, 
vendar se razlikuje v deležu posameznih vrst. 
 
 Bakterijske združbe na površini klobuka različnih vrst meduz se v sestavi 
razlikujejo v deležu posameznih bakterijskih taksonov. 
 Bakterijske združbe se v sestavi in raznolikosti razlikujejo med posameznimi 
telesnimi deli meduze. 
 
S sklepoma potrjujemo hipotezo 2, ki se glasi: Združbe asociiranih bakterij se po vrstni 
sestavi razlikujejo na zunanji površini klobuka različnih vrst meduz in na posameznih 
delih meduze (površina klobuka, obustna ramena, gastralna votlina). 
 
 Bakterije, ki so asociirane z meduzo so najverjetneje prisotne v sloju mukusa, ki 
prekriva epidermis in se lušči v obliki mukusnih krp.  
 
 
 V morski vodi Velikega jezera (otok Mljet) smo zaznali višje koncentracije 
amonija kot v odprtih vodah južnega Jadrana. 
 V morski vodi Velikega jezera (otok Mljet) smo zaznali višje število cianobakterij 
in v mesecu septembru tudi višje število bakterij v primerjavi z odprtimi vodami 
južnega Jadrana. 
 Bakterijska združba v morski vodi vzorčeni v Velikem jezeru in združba v vzorcih 
morske vode južnega Jadrana se v sestavi razlikujeta v deležu prisotnih 
bakterijskih taksonov, kar korelira s celoletno prisotnostjo meduze Aurelia sp. 5 
v Velikem jezeru (otok Mljet).  
 
S sklepi potrjujemo hipotezo 3, ki se glasi: Dolgotrajna prisotnost meduz v okolju lahko 
vpliva na spremembe vrstne sestave naravne populacije heterotrofnih bakterij, zlasti v 
polzaprtih slabo pretočnih ekosistemih.  
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 Razgradnja nehomogenizirane odmrle meduze poteka počasneje kot razgradnja 
homogenizirane odmrle meduze, pri čemer se spremeni struktura bakterijske 
združbe in se v okolje sprostita amonij in ortofosfat. 
 Zaradi neustreznosti kontrolnega vzorca eksperiment ni bil korektno izveden, zato 
ne moremo potrditi oziroma ovreči hipoteze o vlogi asociiranih bakterij pri 
razgradnji odmrle meduzne biomase. 
 
S trenutnimi rezultati ne moremo odgovoriti na hipotezo 4, ki se glasi: Bakterijske vrste, 
ki so pritrjene na meduzi, so prilagojene na specifičen organski vir in so po odmrtju 
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V zadnjih letih prihaja do vse pogostejših in časovno daljših obdobij obsežnih masovnih 
pojavov meduz. Meduze se prehranjujejo z različnimi planktonskimi organizmi in so 
hkrati plen številnih živali, kot so druge meduze, želve, večje ribe in tudi ptice. Še 
posebno obsežne so mase meduz v obalnih področjih, kot je Tržaški zaliv, kjer se v 
zadnjih letih redno pojavljajo meduze Aurelia sp., Chrysaora hysoscella in Cotylorhiza 
tuberculata. V strokovni literaturi je največ znanega o vplivu meduz na prehranjevalne 
splete in mikrobno zanko, vplivih na kroženje ogljika, dušika in fosforja ter možnih 
posledicah za okolje. Dosedanje sicer redke raziskave mikrobioma meduz kažejo na 
prisotnost raznolikih in specifičnih bakterijskih združb, ki se razlikujejo med različnimi 
okolji, različnimi vrstami meduz, razvojnimi fazami in telesnimi deli in so le malo 
podobne združbam v vodnem stolpu. Kljub vsemu je na podlagi raziskav težko sklepati 
o tem, ali so asociirane bakterije stalni prebivalci meduz, ki z gostiteljem tvorijo vrstno 
specifične asociacije, ali so zgolj oportunistični mikrobi.  
 
V raziskovalnem delu smo želeli preveriti prisotnost bakterij na meduzah Aurelia sp., C. 
hysoscella in C. tuberculata ter dobiti vpogled v sestavo asociirane bakterijske združbe 
pri različnih vrstah meduz. Analizirali smo tudi razlike v sestavi asociirane bakterijske 
združbe med posameznimi telesnimi deli pri meduzi Aurelia sp., pri kateri smo preverjali 
tudi vpliv senescence na sestavo asociirane bakterijske združbe. Rezultati so pokazali, da 
so bakterijske združbe, ki so asociirane z meduzami, po sestavi različne od združbe, 
prisotne v okolni morski vodi. Sestava bakterijske združbe je bila različna med vrstami 
meduz kot tudi med posameznimi telesnimi deli, natančneje med gastralno votlino in med 
površino klobuka in obustnimi rameni. V primerjavi z bakterijsko združbo v gastralni 
votlini so združbe na zunanjih telesnih površinah bolj raznolike in bolj podobne združbi, 
prisotni v okolni morski vodi. V asociirani združbi so bile prisotne bakterije s preferenco 
do pritrjanja na različne substrate, najdene v asociaciji z drugimi morskimi organizmi, 
vendar lahko živijo tudi v morski vodi. To nakazuje, da so bakterije, ki smo jih našli v 
asociaciji z meduzami, najverjetneje generalisti, in kaže na določeno stopnjo 
specializacije mikrobioma pri meduzah. Elektronska mikroskopija je pokazala, da je 
površina epidermisa pri meduzah prekrita s tankim slojem mukusa, ki se lušči v obliki 
mukusnih krp. Bakterije, ki so asociirane z meduzo, pa so najverjetneje prisotne zgolj v 
mukusu. 
 
Skladno s prejšnjimi raziskavami so bakterijske združbe sestavljali predstavniki iz 
razredov Alphaproteobacteria in Gammapreoteobacteria, natančneje bakterije rodov 
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Ruegeria, Phaeobacter in Pseudoalteromonas, ki jih odlikujejo izjemne kompeticijske 
lastnosti, kar jim omogoča naseljevanje različnih površin, ter bakterije rodov Vibrio in 
Alteromonas, ki ju odlikuje sposobnost razgradnje različnih organskih biopolimerov. 
Velik delež v bakterijskih združbah, še zlasti v gastralni votlini meduze Aurelia sp., pa so 
predstavljale bakterije razreda Betaproteobacteria, natančneje rodov Burkholderia, 
Cupriavidus, Achromobacter, in aktinobakterija Kocuria, ki imajo sposobnosti 
razgradnje onesnažil, kot so PAHi, alifatski n-alkeni, ksenobiotiki in plastika. Ker smo 
analizirali sestavo bakterijske združbe meduz, ki naseljujejo morsko vodo, onesnaženo z 
ogljikovodiki, sklepamo, da na sestavo mikrobioma pri meduzah lahko vpliva naravno 
okolje, v katerem se meduze zadržujejo. Rezultati so pokazali tudi, da vpliv senescence 
pri meduzi Aurelia sp. ne vpliva značilno na sestavo bakterije združbe, ki je asociirana z 
meduzami. Kljub vsemu smo zaznali povečano zastopanost bakterij razreda 
Gammaproteobacteria, natančneje bakterij rodu Vibrio in Alteromonas.  
 
Cilj doktorskega dela je bil tudi raziskati vpliv celoletne prisotnosti meduz na sestavo 
bakterijske združbe v polzaprtem in izoliranem morskem okolju. Raziskave smo opravili 
v Velikem jezeru (otok Mljet, južni Jadran), ki je poseben zaradi celoletne prisotnosti 
meduze Aurelia sp. 5, in v odprtih vodah južnega Jadrana (vzorčevalno mesto 
Gonoturska), kjer prisotnost meduz ni zabeležena. Naši rezultati so pokazali razlike med 
okoljema. V jezeru je bilo ne glede na letni čas zabeleženo značilno višje število 
cianobakterij in v poznem poletju tudi število bakterij. Dodatno so bile v jezeru izmerjene 
značilno višje koncentracije amonija. Bakterijske združbe med okoljema so se razlikovale 
v deležih in dinamiki posameznih bakterijskih taksonov. V odprtih vodah južnega Jadrana 
so bile v višjih deležih prisotne bakterije, prilagojene na okolja z nizko koncentracijo 
hranilnih snovi, SAR11 in SAR86. Nasprotno so bile v Velikem jezeru v višjem deležu 
zastopane bakterije družine Rhodobacteraceae. Prisotne so bile predvsem v 
spomladanskih mesecih, ko je bilo opaziti tudi prevlado cianobakterij. Poleti so bile 
najbolje zastopane bakterije družine Alteromonadaceae, ko smo v jezeru zabeležili tudi 
znatno višje koncentracije amonija in značilno povišanje števila bakterij. V 
spomladanskih mesecih meduze torej najverjetneje vplivajo na bakterije z izločanjem 
mukusa in/ali posredne trofične povezave med meduzo in bakterioplanktonom, medtem 
ko je v poznopoletnih mesecih bakterijska združba najverjetneje pod vplivom nakopičene 
meduzne biomase, ki predstavlja proteinsko bogat substrat. Rezultati kažejo, da celoletna 
prisotnost meduze Aurelia sp. 5 v Velikem jezeru lahko vpliva na sestavo bakterijske 
združbe. 
 
Kot so pokazale predhodne raziskave, je bakterijska združba, ki je udeležena pri 
razgradnji meduznega substrata, ki ga v okolju predstavlja nakopičena biomasa odmrlih 
meduz, različna od združbe, prisotne v okolni morski vodi. S postavitvijo novega 
obogatitvenega eksperimenta smo želeli preveriti, ali pri razgradnji sodelujejo tudi 
bakterije, ki so asociirane z živimi meduzami in so prilagojene na meduzni substrat. Pri 
Kos Kramar M. Asociacije bakterij z meduzami v obalnih morjih. 




izvedbi eksperimenta nismo imeli zadostnega števila ponovitev in ustrezne primerjave s 
kontrolnim vzorcem, zato hipoteze ne moremo potrditi oziroma zavreči. Smo pa pokazali 
da, je razgradnja meduze povzročila spremembe v dinamiki in strukturi bakterijske 
združbe, kar je v skladu s predhodnimi rezultati. Vendar je razgradnja nehomogenizirane 
meduze potekala počasneje. Posledično so bile tudi spremembe v koncentraciji kisika 
manjše. Razgradnja meduznega substrata je povzročila sproščanje večjih količin amonija 
in ortofosfata.  
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Global jellyfish outbreaks seem to have become more frequent and last longer in recent 
years. Jellyfish are important consumers of diverse plankton prey, and have value as prey 
for a range of different animals, including other jellyfish to large fish, turtles, and birds. 
Especially pronounced are jellyfish aggregations in coastal areas around the world, 
including the Gulf of Trieste, where are among others, jellyfish Aurelia sp., C. hysoscella 
in C. tuberculata present regularly every year. Currently by far most studied is the 
influence of jellyfish on the food web and microbial loop together with implications for 
carbon, nitrogen and phosphorous cycles and possible consequences on the ecosystem. 
Recent studies on jellyfish microbiome showed a presence of diverse and specific 
bacterial communities, which differs in composition among different marine ecosystems, 
different jellyfish species, life stages and body compartments, and have little similarity to 
the surrounding seawater. However, whether associated bacteria are true residents of 
jellyfish, forming a species-specific association with the host, or are they just 
opportunistic microbes, remains unclear. 
 
The main aim of this thesis was to investigate the associations of bacteria with jellyfish 
Aurelia sp., C. hysoscella in C. tuberculata, and to get an insight in bacterial community 
composition between different jellyfish species and different body parts of Aurelia sp., 
for which we also investigated the possible effect of senescing process on bacterial 
community composition. Results showed that bacterial community associated with 
jellyfish is distinct from ambient seawater assemblage. The difference in community 
composition between different jellyfish species, as well as between medusa body parts, 
more precisely between gastral cavity, and exumbrella and oral arms surface, was 
observed. The microbiome associated with the outer body parts is more diverse and 
variable than the microbiome associated with the inner compartments and seems to 
exhibit a higher degree of similarity to the bacterial community in the ambient water. 
Jellyfish associated community was composed of bacterial taxa known for their 
preference for a surface-attached lifestyle, found in association with marine organisms, 
but could be also present in ambient water. This implies that bacteria are mostly 
generalists and some degree of specialization of the microbiome of jellyfish. SEM 
microscopy showed that surface of jellyfish epidermis is covered with mucus, which 
dissolute from surface in form of mucus sheets. Bacteria associated with jellyfish were 
present exclusively in thin mucus layer covering the surface.  
 
In agreement with previous studies were bacterial communities composed of 
Alphaproteobacteria in Gammaproteobacteria, more precisely Ruegeria, Phaeobacter 
and Pseudoalteromonas, with extraordinary ability to successfully compete and colonize 
surfaces, and Vibrio and Alteromonas, known as particle and surface colonizers with the 
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ability to degrade and utilize a broad spectrum of organic substrates. Among highly 
represented members, especially in gastral cavity of Aurelia sp., were also 
Betaproteobacteria, more precisely Burkholderia, Cupriavidus and Achromobacter, and 
Actinobacteria, Kocuria, with ability of PAHs, aliphatic-n alkene, xenobiotic and plastic 
degradation. Since jellyfish used for mikrobiom analysis were sampled from hydrocarbon 
polluted environment, this suggests that jellyfish mikrobiom could be affected by host’s 
natural background. Influence of senescent process in jellyfish Aurelia sp. was noticed in 
higher representation of Gammaproteobacteria, especially Vibrio and Alteromonas, in 
associated community.  
 
The aim of our research was also to assess the effect of constant presence of jellyfish on 
composition of ambient bacterial community in shallow and semi-closed marine 
ecosystems. Our research was carried out in the Big Lake (Mljet Island, South Adriatic), 
which is characterized by year - round presence of Aurelia sp. 5 and in open waters of 
South Adriatic (sampling station Gonoturska), where jellyfish are absent. Results showed 
differences between the two systems. In the Big Lake regardless of the season 
significantly higher cyanobacterial abundance was detected and in the late summer also 
higher bacterial abundance. In addition, elevated ammonium concentrations were 
detected in the Big Lake. Differences in bacterial community composition were detected 
mostly as different relative abundances and dynamic of dominant bacterial taxa. In open 
water of south Adriatic, higher abundances of bacteria adapted to oligotrophic 
environments, like SAR11 and SAR86, were present. While in the Big Lake 
Rhodobacteraceae were present mostly in spring, correlating with dominance of 
Cyanobacteria. In summer, Alteromonadaceae were more highly represented, correlating 
with higher ammonium concentration and significantly higher bacterial abundance. This 
suggests, that in spring, jellyfish most likely influenced bacteria through excretion, mucus 
production and/or indirect trophic linkage. While in late summer months bacteria were 
probably influenced by accumulated jellyfish biomass, which represents protein rich 
substrate. Our results indicate, that year- round presence of Aurelia sp. 5 in the Big Lake 
could influence bacterial community composition.  
 
Previous studies indicated that, bacterial community involved in degradation process of 
jelly substrate, in form of jellyfish carcasses, differ from water community assemblage. 
With new enrichment experiment, performed in the Gulf of Trieste, we tested the 
hypothesis, whether bacteria, associated with live jellyfish, are involved in degradation 
of jellyfish biomass, due to their adaption on specific jellyfish substrate. However, 
because of low number of replicates and lack of appropriate control sample, we were 
unable to confirm or neglect the hypothesis. We did showed that, degradation of jellyfish 
caused changes in dynamic and structure of bacterial community, which is in agreement 
with results of previous results. In contrast, degradation of whole jellyfish was slower, 
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resulting in smaller changes in concentration of dissolved oxygen. Degradation resulted 
in accumulation of ammonium and orthophosphate.  
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Priloga A1: Sestava klonskih knjižnic bakterijskega gena za 16S rRNA (% klonov v knjižnici) vzorcev površine klobuka (AK), obustnih ramen (AR), 
in mukusa gastralne votline (AG) meduze Aurelia sp. in vzorcev površine klobuka meduz C. tuberculata (ZK) in C. hysoscella (CK), ter vzorcev vode 
(W) iz Tržaškega zaliva, vzorčenih meseca maja, junija in septembra. 
Zastopanost posameznih bakterijskih taksonov je predstavljena kot relativna abundanca. N je število vseh klonov v knjižnici. V oklepajih je število vseh sekvenc vključno s kloroplastnimi 
sekvencami (odstotek je predstavljen na dnu preglednice). Na dnu tabele je odstotek klonov, ki smo jih uspeli klasificirati do nivoja družine. 
 
  Vzorec AG1 AK1 AK2 AK3 AR1 AK6 AK7 AR6 CK1 CK2 ZK5 ZK6 W_maj W_jun W_sep W_feb 
    N 43 21 21 17 33 28 35 28 31 33 25 37 79 (90) 76 (79) 90 (91) 87 (94) 
Actinobacteria Actinobacteria marine_group _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 3,3 8,0 
  Dietziaceae _ _ _ _ _ _ _ _ 3,2 _ _ _ _ _ _ _ 
  Microbacteriaceae _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 5,0 2,4 7,8 1,1 
  Micrococcaceae 11,6 _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 
  unclass. Actinomycetales _ _ _ _ 3,0 _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 
Bacteroidetes Flavobacteria Cryomorphaceae _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 3,8 2,4 1,1 13,8 
  Flavobacteriaceae _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 2,5 9,5 18,9 27,6 
  NS9 _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 1,1 
  unclass. Flavobacteriales _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 1,2 _ 2,3 
 Sphingobacteria Chitinophagaceae _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 2,5 1,2 _ 1,1 
  Flammeovirgaceae _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 1,1 
  Rhodothermaceae _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 2,5 _ _ _ 
 unclass.Bacteroidetes   _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 2,4 1,1 1,1 
Cyanobacteria SubsectionI Synechococcus 4,7 _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 7,5 9,5 16,7 _ 
 unclass.Cyanobacteria   _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 1,3 1,2 1,1 _ 
Deferribacteres  SAR406 _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 1,1 
se nadaljuje 
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nadaljevanje priloge A1: Sestava klonskih knjižnic bakterijskega gena za 16S rRNA (% klonov v knjižnici) vzorcev površine klobuka (AK), obustnih ramen (AR), in mukusa gastralne 
votline (AG) meduze Aurelia sp. in vzorcev površine klobuka meduz C. tuberculata (ZK) in C. hysoscella (CK), ter vzorcev vode (W) iz Tržaškega zaliva, vzorčenih meseca maja, junija in 
septembra. 
 
  Vzorec AG1 AK1 AK2 AK3 AR1 AK6 AK7 AR6 CK1 CK2 ZK5 ZK6 W_maj W_jun W_sep W_feb 
Deinococcus-Thermus  Deinococcaceae _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 2,7 _ _ _ _ 
Firmicutes Bacilli Staphylococcaceae _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 8,1 _ _ _ _ 
  Leuconostocaceae _ _ _ _ _ _ _ _ _ 3,0 _ _ _ _ _ _ 
  unclass. Bacilli _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 2,7 _ _ _ _ 
Planctomycetes Phycisphaerae Phycisphaeraceae _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 1,1 _ 
 Planctomycetacia Planctomycetaceae _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 2,5 _ _ 2,3 
Proteobacteria Alphaproteobacteria Caulobacteraceae _ _ _ _ _ _ _ _ _ 3,0 _ _ _ _ _ _ 
  OCS116 _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 3,6 _ 1,1 
  Brucellaceae _ _ _ _ _ _ _ 3,6 _ _ _ _ _ _ _ _ 
  Hyphomicrobiaceae _ _ 9,5 5,9 _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 
  Phyllobacteriaceae _ _ _ _ 3,0 _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 
  unclass. Rhizobiales _ _ 4,8 _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 
  Rhodobacteraceae _ 57,1 52,4 58,8 36,4 46,4 35,3 17,9 38,7 60,6 24,0 _ 12,5 2,4 3,3 5,7 
  Rhodospirillaceae _ _ _ _ _ _ _ _ 3,2 _ _ _ _ _ _ _ 
  S25-593 _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 1,1 _ 
  SAR116 _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 10,7 3,3 1,1 
  SAR11 _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 1,3 13,1 12,2 9,2 
  Erythrobacteraceae _ _ _ _ _ _ _ _ 9,7 6,1 4,0 2,7 _ _ _ 1,1 
  Sphingomonadaceae _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 8,1 1,3 _ _ 1,1 
  unclass. Sphingomonadales _ 4,8 _ _ _ _ 2,9 _ _ _ _ _ _ 1,2 _ _ 
 unclass. Alphaproteobacteria _ _ _ _ 3,0 _ _ 3,6 _ 3,0 _ _ 3,8 1,2 3,3 _ 
 Betaproteobacteria Alcaligenaceae 14,0 _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 
  Burkholderiaceae 34,9 4,8 _ 11,8 12,1 _ _ 3,6 _ _ 4,0 8,1 _ _ _ _ 
  Comamonadaceae _ 4,8 4,8 _ _ _ _ _ _ _ 4,0 _ _ _ _ _ 
  unclass. Burkholderiales 7,0 _ _ _ 3,0 _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 
se nadaljuje 
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nadaljevanje priloge A1: Sestava klonskih knjižnic bakterijskega gena za 16S rRNA (% klonov v knjižnici) vzorcev površine klobuka (AK), obustnih ramen (AR), in mukusa gastralne 
votline (AG) meduze Aurelia sp. in vzorcev površine klobuka meduz C. tuberculata (ZK) in C. hysoscella (CK), ter vzorcev vode (W) iz Tržaškega zaliva, vzorčenih meseca maja, junija in 
septembra 
 
  Vzorec AG1 AK1 AK2 AK3 AR1 AK6 AK7 AR6 CK1 CK2 ZK5 ZK6 W_maj W_jun W_sep W_feb 
  Methylophilaceae _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 2,3 
 unclass. Betaproteobacteria _ 4,8 9,5 5,9 6,1 7,1 _ 3,6 3,2 _ 4,0 _ _ _ _ _ 
Deltaproteobacteria unclass. Deltaproteobacteria _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 1,2 _ _ 
 Gammaproteobacteria Alteromonadaceae _ 9,5 4,8 11,8 _ 10,7 14,7 10,7 22,6 12,1 24,0 8,1 1,3 8,3 5,6 _ 
  Idiomarinaceae _ _ _ _ _ _ _ _ 3,2 _ _ 5,4 _ 1,2 _ _ 
  Pseudoalteromonadaceae _ _ _ _ 9,1 7,1 5,9 3,6 3,2 3,0 4,0 _ _ _ _ _ 
                                     unclass. Alteromonadales _ _ _ _ 3,0 _ 2,9 _ _ _ _ _ _ _ _ _ 
  Halomonadaceae _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 1,1 _ 
  Litoricolaceae _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 2,5 2,4 _ _ 
  Oceanospirillaceae _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 2,3 
  SAR86 _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 2,4 4,4 5,7 
  Moraxellaceae _ _ _ _ 3,0 3,6 2,9 _ _ _ 8,0 2,7 _ _ 5,6 _ 
  Pseudomonadaceae 23,3 _ _ _ 6,1 _ _ 3,6 _ _ _ 5,4 _ _ _ _ 
  Piscirickettsiaceae _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 1,2 _ _ 
  Vibrionaceae _ _ 4,8 5,9 6,1 14,3 14,7 17,9 12,9 6,1 16,0 21,6 _ _ 1,1 _ 
  Xanthomonadaceae 2,3 4,8 9,5 _ _ _ _ 3,6 _ _ 4,0 18,9 _ _ _ _ 
 unclass. Gammaproteobacteria _ _ _ _ _ _ 2,9 7,1 _ _ 4,0 2,7 _ _ 1,1 1,1 
 unclass. Proteobacteria   _ _ _ _ _ _ 5,9 14,3 _ _ _ _ _ 2,4 _ _ 
Verrucomicrobia Opitutae Puniceicoccaceae _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 1,3 1,2 1,1 _ 
 Verrucomicrobiae unclass. Verrucomicrobiales _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 2,3 
unclass. Bacteria     2,3 9,5 _ _ 6,1 10,7 14,7 7,1 _ 3,0 _ 2,7 47,5 8,3 5,6 5,7 
  Skupaj 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 
  % bakterijska družina 90,7 81,0 85,7 94,1 75,8 82,1 71,4 64,3 96,8 93,9 92,0 91,9 46,8 78,9 87,8 86,2 
  % Chloroplast _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 12,2 3,8 1,1 7,4 
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Priloga A2: Bakterijski izolati iz vzorcev površine klobuka (AK), in mukusa gastralne votline (AG) meduze Aurelia sp. in vzorcev površine klobuka 
meduz C. tuberculata (ZK) in C. hysoscella (CK), ter vzorcev vode (W) iz Tržaškega zaliva, vzorčenih meseca maja, junija in septembra.  
Zastopanost posameznih bakterijskih taksonov je predstavljena kot relativna abundanca. N je število bakterij izoliranih iz posameznega vzorca. CFU/ploščo predstavlja število vseh zraslih 
bakterijskih kolonij na posamezni plošči. Mtip predstavlja število opaženih morfoloških tipov bakterijskih kolonij. Na dnu tabele je odstotek bakterijskih izolatov v posameznem vzorcu, ki 
smo jih uspeli klasificirati do nivoja rodu. 
 
  Vzorec 
AG1 AG6 AK1 AK3 AK6 AG8 AG11 AK8 AK10 AK11 CG1 CG2 CK1 CK2 ZK1 ZK2 W maj W jun W sep 
  
CFU 13 23 100 200 140 15 12 50 100 50 13 10 31 34 53 46 
   
  Mtip 3 5 5 4 9 2 2 3 1 1 3 3 6 4 6 4    
    N 6 11 10 13 66 4 4 12 7 8 2 6 10 6 23 21 51 59 43 
Actinobacteria Corynebacteriaceae Corynebacterium _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 4,3 _ _ _ _ 
 Brevibacteriaceae Brevibacterium _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 2,0 23,7 32,6 
 Microbacteriaceae Microbacterium _ _ _ _ 7,6 _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 
 Micrococcaceae Arthrobacter _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 1,7 _ 
  Kocuria _ _ 20,0 _ 3,0 _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 
Flavobacteria Flavobacteriaceae Cellulophaga _ _ _ _ 1,5 _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 
Sphingobacteria Cyclobacteriaceae Cyclobacterium _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 2,3 
 Sphingobacteriaceae Sphingobacterium _ _ _ _ 10,6 _ _ _ _ _ _ 66,7 _ _ _ _ _ _ _ 
Bacilli Bacillaceae Bacillus _ 9,1 _ _ 1,5 _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 1,7 _ 
  Terribacillus _ _ _ _ _ 25,0 _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 
Family_XII_Incertae_Sedis Exiguobacterium _ _ _ _ 4,5 _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 
 Planococcaceae Planoccocus _ _ _ _ 1,5 _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 4,8 _ _ _ 
 Staphylococcaceae Salinicoccus _ _ _ _ 1,5 _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 
  Staphylococcus _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 34,8 _ 3,9 1,7 _ 
α-proteobacteria Caulobacteraceae Brevundimonas _ 9,1 _ _ 13,6 _ _ _ _ _ _ 16,7 10,0 _ _ _ 3,9 11,9 _ 
se nadaljuje 
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nadaljevanje priloge A2: Bakterijski izolati iz vzorcev površine klobuka (AK), in mukusa gastralne votline (AG) meduze Aurelia sp. in vzorcev površine klobuka meduz C. tuberculata 
(ZK) in C. hysoscella (CK), ter vzorcev vode (W) iz Tržaškega zaliva, vzorčenih meseca maja, junija in septembra. 
 
  Vzorec AG1 AG6 AK1 AK3 AK6 AG8 AG11 AK8 AK10 AK11 CG1 CG2 CK1 CK2 ZK1 ZK2 W maj W jun W sep 
 Hyphomonadaceae Maricaulis _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 2,0 _ _ 
  Oceanicaulis _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 1,7 _ 
 Aurantimonadaceae Aurantimonas _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 5,9 _ _ 
 Hyphomicrobiaceae Devosia _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 1,7 _ 
 Phyllobacteriaceae Nitratireductor _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 1,7 _ 
 Unclass. Phyllobacteriaceae _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 9,8 3,4 _ 
 Rhodobacteraceae Donghicola _ _ _ _ _ _ _ 8,3 _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 
  Labrenzia _ _ 10,0 _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 
  Paracoccus _ _ _ _ 1,5 _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 9,5 5,9 3,4 7,0 
                   Roseobacter_clade; DG1128 _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 7,8 _ _ 
  Phaeobacter _ _ 10,0 _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 
                   Unclass. Rhodobacteriaceae 16,7 _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 5,9 3,4 _ 
 Erythrobacteraceae Erythrobacter _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 47,1 11,9 25,6 
  Porphyrobacter _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 1,7 _ 
 Sphingomonadaceae Sphingopyxis 16,7 _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 
β-proteobacteria Comamonadaceae Delftia _ 9,1 10,0 _ 3,0 _ _ _ _ _ _ _ 30,0 _ _ _ _ _ _ 
                   Unclass. Comammonadaceae 16,7 _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 
γ-proteobacteria Alteromonadaceae Alteromonas _ _ _ _ 1,5 _ _ 8,3 _ _ _ _ _ _ _ 9,5 3,9 _ _ 
  Marinobacter _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 6,8 2,3 
               Unclass. Alteromonadaceae _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 4,3 _ _ _ _ 
se nadaljuje 
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nadaljevanje priloge A2: Bakterijski izolati iz vzorcev površine klobuka (AK), in mukusa gastralne votline (AG) meduze Aurelia sp. in vzorcev površine klobuka meduz C. tuberculata 
(ZK) in C. hysoscella (CK), ter vzorcev vode (W) iz Tržaškega zaliva, vzorčenih meseca maja, junija in septembra. 
 
  Vzorec AG1 AG6 AK1 AK3 AK6 AG8 AG11 AK8 AK10 AK11 CG1 CG2 CK1 CK2 ZK1 ZK2 W maj W jun W sep 
 Idiomarinaceae Idiomarina _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 11,9 _ 
 Pseudoalteromonadaceae Pseudoalteromonas 33,3 18,2 _ 61,5 3,0 _ _ 16,7 _ _ _ _ 20,0 _ 4,3 14,3 _ _ _ 
 Alcanivoracaceae Alcanivorax _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 1,7 _ 
 Halomonadaceae Chromohalobacter _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 1,7 _ 
  Cobetia _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 8,7 9,5 _ _ _ 
  Halomonas _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 8,5 _ 
 Saccharospirillaceae Saccharospirillum _ _ _ _ _ _ _ _ _ 12,5 _ _ _ _ _ _ _ _ _ 
 Moraxellaceae Acinetobacter _ _ _ _ _ 25,0 _ _ _ _ _ _ _ 16,7 _ _ _ _ _ 
  Psychrobacter _ _ _ _ 4,5 _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 
 Pseudomonadaceae Pseudomonas _ 27,3 _ _ 9,1 25,0 _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 
 Vibrionaceae Vibrio 16,7 9,1 50,0 38,5 1,5 25,0 100,0 66,7 100,0 87,5 50,0 _ 20,0 50,0 43,5 52,4 _ _ 30,2 
  Unclass. Vibrionaceae _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 10,0 _ _ _ _ _ _ 
 Xanthomonadaceae Aspromonas _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 10,0 _ _ _ _ _ _ 
  Stenotrophomonas _ 18,2 _ _ 30,3 _ _ _ _ _ 50,0 16,7 _ 16,7 _ _ _ _ _ 
                      
  Unclass. Gammaproteobacteria _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 16,7 _ _ 2,0 _ _ 
  Skupaj 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 
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Priloga A3: DGGE analiza fragmentov bakterijskega gena za 16S rRNA iz vzorcev 
površine klobuka meduz Aurelia sp. (AK), C. tuberculata (ZK) in C. hysoscella (CK) 





Meduza Aurelia sp. (AK) je bila vzorčena meseca maja, meduza C. hysoscella (CK) je bila vzorčena meseca 
junija in meduza C. tuberculata (ZK) meseca septembra.  
Številke ob posameznih DGGE lisah označujejo uspešno izolirane in sekvencirane DGGE fragmente 
(taksonomska klasifikacija je v Prilogi A5). Barva pike označuje iz katerega bakterijskega razreda je bila 
sekvenca. 
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Priloga A4: DGGE analiza fragmentov bakterijskega gena za 16S rRNA iz vzorcev 
površine klobuka (AK), obustnih ramen (AR), in mukusa gastralne votline (AG) 




Meseca maja so odvzeti vzorci površine klobuka (AK1, AK2), obustnih ramen (AR1) ter mukusa gastralne 
votline (AG1), meseca junija so odvzeti vzorci površine klobuka (AK6, AK7), obustnih ramen (AR6). 
Številke ob posameznih DGGE lisah označujejo uspešno izolirane in sekvencirane DGGE fragmente 
(taksonomska klasifikacija je v Prilogi A6). Barva pike označuje iz katerega bakterijskega razreda je bila 
sekvenca. 
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Priloga A5: Sekvence bakterijskega gena za 16S rRNA, izoliranih iz DGGE fragmentov vzorcev površine klobuka meduz Aurelia sp. (AK), C. 
tuberculata (ZK) in C. hysoscella (CK), vzorčenih meseca maja, junija in septembra 2011 v Tržaškem zalivu. 
 
Gel DGGE Band Najbližji sorodnik v bazi podatkov Gen Bank; Id. 
Številka (angl. Accession No.) 
Podobnost 
(%) 
Razred Družina Rod Izvor 
1.1 BAND_G08_A12_1 Roseobacter sp. Z7 16S ribosomal RNA gene, partial 
sequence; KT461667 
97 Alphaproteobacteria Rhodobacteraceae Roseobacter Rjava alga Ectocarpus sp. 
1.2 BAND_H08_A12_2 Uncultured bacterium clone YD100-26 16S 
ribosomal RNA gene, partial sequence; JX441457 
99 Alphaproteobacteria Rhodobacteraceae Sulfitobacter Ocean 
2.1 BAND_B09_A31_1 Unidentified marine bacterioplankton clone P1-
8B_77 16S ribosomal RNA gene, partial sequence; 
KC000713 
97 Betaproteobacteria Burkholderiaceae Burkholderia Morska voda, površje 
2.2 BAND_C09_A31_2 Ruegeria scottomollicae strain S34 16S ribosomal 
RNA gene, partial sequence; KP715909 
99 Alphaproteobacteria Rhodobacteraceae Ruegeria Soline, voda 
4.1 BAND_D09_CY12_1 Streptococcus thermophilus strain FMA854 16S 
ribosomal RNA gene, partial sequence; HQ721261 
97 Bacilli Streptococcaceae Streptococcus Produkcija sira 
5.1 BAND_E09_CY21_1 Uncultured alpha proteobacterium clone TEM224_01 
16S ribosomal RNA gene, partial sequence; 
JX435764 
99 Alphaproteobacteria Rhodobacteraceae Roseovarius Temora longicornis 
5.2 BAND_F09_CY21_2 Marinobacter sp. DMS054 16S ribosomal RNA 
gene, partial sequence; DQ660934 
98 Gammaproteobacteria Alteromonadaceae Marinobacter Morsko okolje 
6.1 BAND_G09_C51_1 Marinobacter sp. HOT9B3 16S ribosomal RNA 
gene, partial sequence; HQ537173 
99 Gammaproteobacteria Alteromonadaceae Marinobacter Ocean; (45 m ) 
7.1 BAND_B10_C52_1 Uncultured Rhodobacteraceae bacterium clone 
NABI25I003 16S ribosomal RNA gene, partial 
sequence; JN546646 
99 Alphaproteobacteria Rhodobacteraceae Sulfitobacter Mikroalga N. oceanica 
se nadaljuje  
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nadaljevanje priloge A5: Sekvence bakterijskega gena za 16S rRNA, izoliranih iz DGGE fragmentov vzorcev površine klobuka meduz Aurelia sp. (AK), C. tuberculata (ZK) in C. hysoscella (CK), 
vzorčenih meseca maja, junija in septembra 2011 v Tržaškem zalivu. 
 
Gel DGGE Band Najbližji sorodnik v bazi podatkov Gen Bank; Id. 
Številka (angl. Accession No.) 
Podobnost 
(%) 
Razred Družina Rod Izvor 
8.1 BAND_C10_C61_1 Uncultured bacterium clone BF5_1299 16S 
ribosomal RNA gene, partial sequence; KC306994 
97 Alphaproteobacteria Erythrobacteraceae Erythrobacter Morska voda 
8.2 BAND_D10_C61_2 Marinobacter sp. strain 7r2as1b27FB 16S ribosomal 
RNA gene, partial sequence; MF600039  
98 Gammaproteobacteria Alteromonadaceae Marinobacter Kit, koža 
9.1 BAND_B05_C62_1 Unidentified marine bacterioplankton clone P1-
8B_77 16S ribosomal RNA gene, partial sequence; 
KC000713 
100 Betaproteobacteria Burkholderiaceae Burkholderia Morska voda, površje 
9.2 BAND_D05_C62_2 Uncultured bacterium clone ncd2508d07c1 16S 
ribosomal RNA gene, partial sequence; GKF101200 
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Priloga A6: Sekvence bakterijskega gena za 16S rRNA, izoliranih iz DGGE fragmentov vzorcev površine klobuka (AK), obustnih ramen (AR), in 
mukusa gastralne votline (AG) meduze Aurelia sp. vzorčenih meseca maja in junija 2011 v Tržaškem zalivu. 
 
Gel DGGE Band Najbližji sorodnik v bazi podatkov Gen Bank; 
Id. Številka (angl. Accession No.) 
Podobnost (%) Razred Družina Rod Izvor 
1.1 BAND_B01_AK1_1 Roseobacter sp. Z7 16S ribosomal RNA gene, 
partial sequence; KT461667 
98 Alphaproteobacteria Rhodobacteraceae Roseobacter Rjava alga Ectocarpus sp. 
1.2 BAND_E01_AK1_2 Uncultured bacterium clone H9pH79a 16S 
ribosomal RNA gene, partial sequence; 
JQ179029 
98 Alphaproteobacteria Rhodobacteraceae 
 
Alga 
1.3 BAND_F01_AK1_3 Phaeobacter sp. PP_B2A.4 16S ribosomal 
RNA gene, partial sequence; KC250896 
99 Alphaproteobacteria Rhodobacteraceae Phaeobacter Diatomeja P. pungens 
1.4 BAND_H01_AK1_4 Stenotrophomonas maltophilia strain 
ISMMS2, complete genome; CP011305 
98 Gammaproteobacteria Xanthomonadaceae Stenotrophomonas Genom 
2.1 BAND_A02_AK2_1 Ruegeria sp. S11AQ 16S ribosomal RNA gene, 
partial sequence; KF188478 
100 Alphaproteobacteria Rhodobacteraceae Ruegeria Spužva A. hypogea 
2.2 BAND_C02_AK2_2 Uncultured bacterium clone ncd1381f11c1 16S 
ribosomal RNA gene, partial sequence; 
JF120828 
97 Actinobacteria Coriobacteriaceae Atopobium Koža 
3.1 BAND_A03_AK6_1 Uncultured bacterium clone THERM1 16S 
ribosomal RNA gene, partial sequence; 
AY494700 
98 Deinococci Trueperaceae Truepera Losos 
4.1 BAND_C03_AK7_1 Vibrio cyclitrophicus strain Mj149 16S 
ribosomal RNA gene, partial sequence; 
GQ454943 
99 Gammaproteobacteria Vibrionaceae Vibrio Morski pajek 
4.2 BAND_D03_AK7_2 Uncultured beta proteobacterium gene for 16S 
rRNA, partial sequence, isolate: DGGE band: 
OBmeso04-51; AB367341 
99 Betaproteobacteria Comamonadaceae Pelomonas Morska voda ,obala 
se nadaljuje  
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nadaljevanje priloge A6: Sekvence bakterijskega gena za 16S rRNA, izoliranih iz DGGE fragmentov vzorcev površine klobuka (AK), obustnih ramen (AR), in mukusa gastralne votline (AG) meduze 
Aurelia sp. vzorčenih meseca maja in junija 2011 v Tržaškem zalivu. 
 
Gel DGGE Band Najbližji sorodnik v bazi podatkov Gen Bank; 
Id. Številka (angl. Accession No.) 
Podobnost 
(%) 
Razred Družina Rod Izvor 
4.3 BAND_E03_AK7_3 Leucobacter sp. C7.oil.3 16S ribosomal RNA 
gene, partial sequence; KJ756157 
97 Actinobacteria Microbacteriaceae Leucobacter Sediment 
5.1 BAND_A04_AR1_1 Uncultured bacterium clone SanDiego_a2803 
16S ribosomal RNA gene, partial sequence; 
KF799588 
97 Gammaproteobacteria Vibrionaceae Vibrio Ocean 
6.1 BAND_B04_AR6_1 Uncultured Burkholderia sp. gene for 16S 
ribosomal RNA, partial sequence clone: 
LR564B-55; LC001458 
98 Betaproteobacteria Burkholderiaceae Burkholderia Jezero 
6.2 BAND_D04_AR6_2 Uncultured Pseudoalteromonas sp. clone JL-
BS-K65 16S ribosomal RNA gene, partial 
sequence; AY664354 
99 Gammaproteobacteria Pseudoalteromonadaceae Pseudoalteromonas Morska voda 
6.3 BAND_E04_AR6_3 Uncultured bacterium clone DolGs_A056 16S 
ribosomal RNA gene, partial sequence; 
JQ194688 
97 Gammaproteobacteria Xanthomonadaceae Stenotrophomonas Globoko morski 
sediment 
7.1 BAND_G04_AG1_1 Stenotrophomonas maltophilia strain KW 98 
16S ribosomal RNA gene, partial 
sequence;JX262398 
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Priloga B1: Sestava klonskih knjižnic bakterijskega gena za 16S rRNA (% klonov v knjižnici) vzorcev vode iz Velikega jezera (BL) in Gonoturske 
(GO), vzorčene na 2,5 m in 20 m globine meseca aprila, junija in septembra 2011. 
Zastopanost posameznih bakterijskih taksonov je predstavljena kot relativna abundanca. N je število vseh klonov v knjižnici. V oklepajih je število vseh sekvenc vključno s kloroplastnimi 
sekvencami (odstotek je predstavljen na dnu preglednice). Na dnu tabele je odstotek klonov, ki smo jih uspeli klasificirati do nivoja družine. 
 
    BL2,5_apr BL20_apr BL2,5_jun BL20_jun BL2,5_sep BL20_sep GO2,5_apr GO20_apr GO2,5_sep GO20_sep 
    N 86 78 (81) 64 (66) 68 (72) 86 (89) 69 (71) 56 (58) 86 42 (42) 78 (80) 
Actinobacteria Actinobacteria Acidimicrobiaceae _ 1,3 _ _ _ _ _ _ _ _ 
  marine_group _ _ _ _ _ 1,4 1,8 5,8 2,4 5,1 
  Microbacteriaceae _ _ 3,1 _ 1,2 1,4 1,8 _ _ _ 
Bacteroidetes Flavobacteria Cryomorphaceae 3,5 _ _ _ _ 1,4 _ 1,2 _ _ 
  Flavobacteriaceae 12,8 1,3 6,3 16,2 9,3 7,2 5,4 9,3 11,9 7,7 
  unclass. Flavobacteria _ 1,3 _ _ _ _ _ _ _ _ 
 Sphingobacteria Chitinophagaceae _ _ 3,1 1,5 1,2 1,4 _ 2,3 2,4 2,6 
  Flammeovirgaceae _ _ _ _ _ _ _ 1,2 _ _ 
  Rhodothermaceae _ _ _ _ 1,2 _ _ _ _ _ 
  Saprospiraceae _ _ _ _ 4,7 _ _ _ _ _ 
  unclass. Sphingobacteriales _ _ _ _ _ 2,9 _ _ _ _ 
 unclass. Bacteroidetes   4,7 _ _ _ 2,3 4,3 1,8 1,2 _ _ 
Candidate_division_TM7   _ _ _ _ _ _ _ 3,5 _ _ 
Cyanobacteria SubsectionI Prochlorococcus _ _ _ _ _ 1,4 _ _ _ 3,8 
  Synechococcus 16,3 39,7 21,9 11,8 24,4 17,4 33,9 14,0 7,1 3,8 
  unclass. SubsectionI _ 2,6 _ _ _ 1,4 1,8 _ _ _ 
 unclass. Cyanobacteria   _ 0,0 _ _ _ _ 1,8 _ 2,4 _ 
Deferribacteres  SAR406 _ 1,3 _ _ 1,2 1,4 _ _ _ _ 
Lentisphaerae Lentisphaeria   _ 1,3 _ _ _ _ 1,8 _ _ _ 
se nadaljuje 
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nadaljevanje priloge B1: Sestava klonskih knjižnic bakterijskega gena za 16S rRNA (% klonov v knjižnici) vzorcev vode iz Velikega jezera (BL) in Gonoturske (GO), vzorčene na 2,5 
m in 20 m globine meseca aprila, junija in septembra 2011. 
 
    BL2,5_apr BL20_apr BL2,5_jun BL20_jun BL2,5_sep BL20_sep GO2,5_apr GO20_apr GO2,5_sep GO20_sep 
Planctomycetes Planctomycetacia Planctomycetaceae _ _ _ 1,5 _ _ 1,8 2,3 _ _ 
Proteobacteria Alphaproteobacteria OCS116 _ _ _ _ 1,2 1,4 1,8 _ _ _ 
  Rhodobacteraceae 10,5 6,4 1,6 10,3 5,8 4,3 7,1 5,8 7,1 2,6 
  Rhodospirillaceae _ _ _ _ _ 1,4 _ _ _ _ 
  S25-593 _ _ _ _ 1,2 _ 1,8 _ 2,4 1,3 
  SAR116 7,0 1,3 3,1 8,8 9,3 1,4 _ 1,2 2,4 5,1 
  SAR11 8,1 17,9 34,4 20,6 12,8 17,4 5,4 16,3 21,4 41,0 
  unclass. Sphingomonadales _ _ _ _ _ _ 1,8 _ _ _ 
    1,2 2,6 12,5 8,8 7,0 10,1 8,9 5,8 11,9 3,8 
 Betaproteobacteria Comamonadaceae _ _ 1,6 _ _ _ _ _ _ 1,3 
  unclass.  Burkholderiales _ _ _ _ 1,2 _ _ 1,2 _ _ 
  Methylophilaceae 2,3 1,3 _ _ _ _ 1,8 _ _ _ 
 Deltaproteobacteria GR-WP33-58 _ _ _ _ _ _ _ 1,2 _ _ 
  Sh765B-TzT-29 _ _ _ _ _ _ _ 2,3 _ _ 
 Gammaproteobacteria Alteromonadaceae 2,3 1,3 1,6 8,8 2,3 10,1 3,6 2,3 2,4 2,6 
  KI89A_clade 1,2 _ 3,1 _ _ _ _ _ _ _ 
  Litoricolaceae 3,5 _ 1,6 1,5 1,2 _ _ _ 4,8 _ 
  OM182 _ _ _ _ _ _ _ 1,2 _ _ 
  Oceanospirillaceae _ _ _ _ _ 1,4 _ _ _ _ 
  SAR86 8,1 10,3 3,1 1,5 5,8 7,2 14,3 15,1 9,5 11,5 
  unclass.  Oceanospirillales _ 1,3 _ 1,5 _ _ _ _ _ _ 
  Salinisphaeraceae _ _ _ _ _ _ _ 1,2 _ _ 
  Thiotrichaceae _ _ _ _ 1,2 _ _ _ _ _ 
  unclass.  Gammaproteobacteria 1,2 1,3 _ 4,4 3,5 1,4 _ 4,7 7,1 _ 
se nadaljuje 
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nadaljevanje priloge B1: Sestava klonskih knjižnic bakterijskega gena za 16S rRNA (% klonov v knjižnici) vzorcev vode iz Velikega jezera (BL) in Gonoturske (GO), vzorčene na 2,5 




   BL2,5_apr BL20_apr BL2,5_jun BL20_jun BL2,5_sep BL20_sep GO2,5_apr GO20_apr GO2,5_sep GO20_sep 
 unclass. Proteobacteria   _ 6,4 _ _ _ 1,4 _ _ _ _ 
Verrucomicrobia Arctic97B-4   _ _ _ _ 1,2 _ _ _ _ _ 
 Opitutae MB11C04 _ _ _ _ _ _ _ _ _ 1,3 
  Puniceicoccaceae 1,2 _ 1,6 _ _ _ 1,8 1,2 4,8 5,1 
 unclass. Verrucomicrobia _ _ 1,6 _ _ _ _ _ _ _ 
unclass. Bacteria     16,3 1,3 0,0 2,9 1,2 _ _ _ _ 1,3 
  Skupaj 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 
  % bakterijska družina 76,7 80,8 85,9 82,4 82,6 76,8 82,1 80,2 78,6 94,9 
  % Chloroplast _ 3,7 3,0 5,6 3,4 2,8 3,4 _ 4,5 2,5 
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Priloga B2: Bakterijski izolati iz vzorcev površine klobuka (AK), obustnih ramen (AR), in mukusa gastralne votline (AG) meduze Aurelia sp. 5 ter 
vzorcev vode (BL) iz Velikega jezera, odvzete na globini 10 m, 20 m in 40 m meseca septembra 2011. 
Zastopanost posameznih bakterijskih taksonov je predstavljena kot relativna abundanca. N je število bakterij izoliranih iz posameznega vzorca. CFU/ploščo predstavlja število vseh zraslih 
bakterijskih kolonij na posamezni plošči. Mtip predstavlja število opaženih morfoloških tipov bakterijskih kolonij. Na dnu tabele je odstotek bakterijskih izolatov v posameznem vzorcu, ki 
smo jih uspeli klasificirati do nivoja rodu. 
 
  Vzorec AG13 AG14 AG15 AK13 AK14 AK15 AK16 AR13 AR14 AR15 AR16 BL10m BL20m BL40m 
  CFU 3 4 30 85 280 200 157 6 26 150 8 28 30 54 
  Mtip 3 1 2 3 3 4 5 3 4 2 2 4 5 7 
    N 3 3 2 20 25 15 34 4 14 7 4 20 12 18 
Actinobacteria Dietziaceae Dietzia _ _ _ _ _ _ 5,9 _ _ _ _ _ _ _ 
 Brevibacteriaceae Brevibacterium _ _ _ _ _ _ 2,9 _ _ _ _ _ 8,3 _ 
 Dermacoccaceae Kytococcus _ _ _ _ 20,0 _ 2,9 _ _ _ _ _ _ _ 
 Intrasporangiaceae Ornithinimicrobium _ _ _ 5,0 _ 6,7 29,4 _ _ _ _ _ _ _ 
 Microbacteriaceae Microbacterium _ _ 50,0 _ _ _ 20,6 _ 28,6 _ _ 20,0 8,3 33,3 
 Micrococcaceae Kocuria _ _ _ 5,0 _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 
  Micrococcus _ _ 50,0 _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 
Bacilli Bacillaceae Bacillus _ _ _ _ 4,0 _ 2,9 _ _ _ _ _ _ _ 
Alphaproteobacteria Caulobacteraceae Brevundimonas _ _ _ _ _ _ 2,9 _ 21,4 28,6 _ _ _ _ 
 Hyphomonadaceae Hyphomonas _ _ _ _ _ _ 0,0 _ _ _ _ 10,0 8,3 11,1 
 Hyphomicrobiaceae Devosia _ _ _ _ _ _ 0,0 _ _ _ _ 5,0 _ _ 
 Rhodobacteraceae Labrenzia _ _ _ _ _ _ 0,0 _ _ 14,3 _ _ _ _ 
  Paracoccus _ _ _ _ _ 40,0 8,8 _ _ 14,3 _ _ _ _ 
 Erythrobacteraceae Erythrobacter _ _ _ _ _ _ _ _ _ 28,6 _ _ _ 27,8 
 Sphingomonadaceae Sphingomonas _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 5,6 
  Sphingopyxis _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 5,6 
se nadaljuje 
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nadaljevanje priloge B2: Bakterijski izolati iz vzorcev površine klobuka (AK), obustnih ramen (AR), in mukusa gastralne votline (AG) meduze Aurelia sp. 5 ter vzorcev vode (BL) iz 
Velikega jezera, odvzete na globini 10 m, 20 m in 40 m meseca septembra 2011. 
 
  Vzorec AG13 AG14 AG15 AK13 AK14 AK15 AK16 AR13 AR14 AR15 AR16 BL10m BL20m BL40m 
  Unclass. Sphingomonadaceae _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 5,6 
Gammaproteobacteria Alteromonadaceae Alteromonas _ _ _ _ _ 6,7 _ _ _ _ _ _ _ _ 
 Idiomarinaceae Idiomarina _ _ _ _ _ _ 2,9 _ _ _ _ _ _ _ 
 Moraxellaceae Psychrobacter _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 11,1 
 Vibrionaceae Enterovibrio _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ 5,0 _ _ 
  Photobacterium _ _ _ _ 8,0 _ 2,9 _ _ _ _ _ _ _ 
  Vibrio 100,0 100,0 _ 90,0 64,0 46,7 17,6 100,0 50,0 14,3 100,0 60,0 75,0 _ 
    Unclass. Vibrionaceae _ _ _ _ 4,0 _ _ _ _ _ _ _ _ _ 
  Skupaj 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 
  % bakterijski rod 100 100 100 100 96,0 100 100 100 100 100 100 100 100 94,4 
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Priloga B3: Fizikalno-kemijski parametri in abundanca bakterij/cianobakterij v vodi Velikega jezera (BL) in Gonoturski (GO). 
 
Vzorčenje Postaja Bakterije Cianobakterije Globina T Slanost Gostota NO3- NO2- NH4+ TIN PO43- Ptot Porg SiO4 O2/O2´ 
Datum       m °C PSU   umol/l umol/l umol/l umol/l umol/l umol/l umol/l umol/l umol/l 
05.04.2011 VJ 2,52E+08 1,59E+07 0,5 14,07 37,20 27,87 0,40 0,04 0,23 0,67 0,01 0,08 0,07 5,85 1,25 
05.04.2011 VJ 2,76E+08 1,58E+07 2,5             
05.04.2011 VJ 2,31E+08 1,83E+07 5 13,88 37,22 27,93 0,25 0,03 0,18 0,46 0,02 0,07 0,05 4,70 1,18 
05.04.2011 VJ 2,76E+08 2,84E+07 10 13,43 37,24 28,05 0,35 0,03 0,16 0,54 0,03 0,09 0,06 4,78 1,17 
05.04.2011 VJ 2,63E+08 4,66E+07 15             
05.04.2011 VJ  3,76E+07 20 11,56 37,14 28,34 0,21 0,04 0,13 0,38 0,02 0,09 0,07 6,02 1,19 
05.04.2011 VJ 4,54E+08 8,19E+06 40 10,58 37,12 28,50 0,71 0,06 0,50 1,27 0,03 0,13 0,10 8,01 1,04 
07.06.2011 VJ 4,31E+08 1,88E+07 0 23,27 37,95 26,09 1,93 0,02 0,26 2,21 0,02 0,10 0,08 3,16 1,16 
07.06.2011 VJ 5,22E+08 1,05E+07 2,5             
07.06.2011 VJ 3,97E+08 1,30E+07 5 22,89 38,04 26,29 2,01 0,03 0,27 2,31 0,43 1,26 0,83  1,19 
07.06.2011 VJ 4,19E+08 3,29E+07 10 20,72 37,99 26,88 3,61 0,02 0,27 3,90 0,05 0,17 0,12 4,18 1,18 
07.06.2011 VJ 5,35E+08 4,39E+07 15 17,43 37,76 27,53 2,08 0,02 0,26 2,36 0,04 0,13 0,09 4,27 1,21 
07.06.2011 VJ 5,36E+08 3,72E+07 20 14,42 37,54 28,06 1,21 0,02 0,23 1,46 0,02 0,11 0,09 5,22 1,15 
07.06.2011 VJ 4,92E+08 1,45E+07 30 11,42 37,15 28,38 1,71 0,02 0,20 1,93 0,03 0,15 0,12 8,67 1,06 
07.06.2011 VJ 4,68E+08 1,24E+07 40 11,07 37,11 28,41 1,94 0,04 0,61 2,59 0,03 0,20 0,17 8,34 0,90 
12.09.2011 VJ 1,10E+09 3,15E+07 0 27,08 38,73 25,51 1,30 0,03 0,90 2,23 0,05 0,09 0,04 4,40 1,20 
12.09.2011 VJ 1,22E+09 2,63E+07 2,5 27,02 38,73 25,52 1,26 0,02 0,37 1,65 0,04 0,10 0,06 3,70 1,34 
12.09.2011 VJ 1,16E+09 2,39E+07 5 26,96 38,73 25,54 0,49 0,02 0,36 0,87 0,04 0,08 0,04 3,33 1,20 
12.09.2011 VJ 7,54E+08 9,88E+06 10 26,88 38,73 25,57 1,42 0,01 0,39 1,82 0,04 0,09 0,05 4,11 1,28 
12.09.2011 VJ 9,93E+08 2,60E+07 20 18,58 37,51 27,05 0,48 0,01 0,40 0,89 0,08 0,09 0,01 3,46 1,32 
12.09.2011 VJ     40 11,60 37,10 28,30 1,15 0,65 0,42 2,22 0,06 0,23 0,17 13,16 0,73 
se nadaljuje 
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nadaljevanje priloge B3: Fizikalno-kemijski parametri in abundanca bakterij/cianobakterij v vodi Velikega jezera (BL) in Gonoturski (GO). 
 
Vzorčenje Postaja Bakterije Cianobakterije Globina T Slanost Gostota NO3- NO2- NH4+ TIN PO43- Ptot Porg SiO4 O2/O2´ 
Datum       m °C PSU   umol/l umol/l umol/l umol/l umol/l umol/l umol/l umol/l umol/l 
05.04.2011 GO 4,38E+08 5,14E+06 0,5 15,49 38,27 28,38 0,19 0,04 0,25 0,48 0,02 0,08 0,06 2,57 1,15 
05.04.2011 GO 2,80E+08 6,54E+06 2,5             
05.04.2011 GO 2,96E+08 5,12E+06 5,0 15,24 38,35 28,51 0,15 0,03 0,21 0,39 0,01 0,08 0,07 2,11 1,16 
05.04.2011 GO 2,66E+08 3,43E+06 10,0 14,82 38,42 28,65 0,18 0,04 0,19 0,41 0,02 0,07 0,05 1,99 1,16 
05.04.2011 GO 2,68E+08 3,03E+06 20,0 14,83 38,48 28,70 0,08 0,04 0,19 0,31 0,01 0,06 0,05 2,11 1,13 
05.04.2011 GO 2,73E+08 9,86E+06 40,0 14,83 38,54 28,74 0,30 0,05 0,17 0,52 0,01 0,30 0,29 2,15 1,12 
08.06.2011 GO 3,21E+08 5,14E+06 0,0 23,41 38,36 26,37 1,75 0,02 0,22 1,99 0,04 0,12 0,08 2,46 1,08 
08.06.2011 GO 4,22E+08 6,54E+06 5,0 22,61 38,35 26,59 0,82 0,02 0,15 0,99 0,02 0,15 0,13 2,37 1,00 
08.06.2011 GO 3,56E+08 5,12E+06 10,0 22,34 38,35 26,67 1,03 0,02 0,16 1,21 0,02 0,11 0,09 2,64 1,03 
08.06.2011 GO   15 21,82 38,35 26,81 1,69 0,02 0,16 1,87 0,03 0,09 0,06 2,36 1,05 
08.06.2011 GO 2,67E+08 3,43E+06 20,0 19,15 38,35 27,55 1,60 0,02 0,27 1,89 0,02 0,11 0,09 2,61 1,00 
12.09.2011 GO 1,04E+09 5,14E+06 0 26,06 38,52 25,67 1,51 0,02 0,29 1,82 0,04 0,08 0,04 3,03 1,35 
12.09.2011 GO 6,38E+08 6,54E+06 2,5 26,06 38,52 25,67 1,65 0,01 0,24 1,90 0,03 0,06 0,03 2,09 1,33 
12.09.2011 GO 6,30E+08 5,12E+06 5 26,05 38,52 25,67 0,47 0,01 0,22 0,70 0,04 0,07 0,03 2,24 1,23 
12.09.2011 GO 6,96E+08 3,43E+06 10 26,04 38,57 25,72 1,07 0,01 0,25 1,33 0,07 0,09 0,02 1,48 1,28 
12.09.2011 GO 5,37E+08 2,88E+06 20 19,80 38,54 27,52 0,56 0,01 0,26 0,83 0,04 0,11 0,07 2,08 1,27 
12.09.2011 GO 1,15E+09 2,58E+06 40 17,38 38,65 28,23 0,53 0,01 0,28 0,82 0,08 0,09 0,01 1,72 1,18 
 
Sivo označena polja so brez podatka. 
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Priloga B4: Rezultati statistične analize ANOVA, PERMANOVA in ANOSIM za 
preverjanje značilnih razlik v bakterijski in cianobakterijski številčnosti ter 
fizikalno kemijskimi parametri med posameznimi meseci v vodi Velikega jezera. 
 
BL ANOVA PERMANOVA ANOSIM 
  F p F p R p 
Bakterije 70,81 0,0000 57,67 0,0001     
Cianobakterije 0,03 0,9728 0,13 0,9416     
T 5,77 0,0138 5,77 0,0155     
Slanost 6,42 0,0097 6,42 0,0104     
Gostota 5,87 0,0131 5,87 0,0176     
NO3- 15,24 0,0002 15,24 0,0001     
NO2- 0,78 0,4742 0,78 0,7677     
NH4+ 2,95 0,0830 2,95 0,0624     
TIN 11,29 0,0010 11,29 0,0006     
PO43- 0,72 0,5031 0,72 0,7692     
Ptot 1,17 0,3366 1,17 0,2924     
Porg 1,53 0,2480 1,53 0,1236     
SiO4             
O2/O2´             
vsi fiz/kem     3,08 0,0002 0,32 0,0005 
 
Sivo označena polja so brez podatka. 
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Priloga B5: Rezultati statistične analize ANOVA, PERMANOVA in ANOSIM za 
preverjanje značilnih razlik v bakterijski in cianobakterijski številčnosti ter 
fizikalno kemijskimi parametri med posameznimi meseci v odprtih vodah južnega 
Jadrana (Gonoturska). 
 
GO ANOVA PERMANOVA ANOSIM 
  F p F p R p 
Bakterije 15,08 0,0004 21,07 0,0003     
Cianobakterije 0,64 0,5449 0,59 0,5816     
T 15,82 0,0003 15,82 0,0008     
Slanost 13,28 0,0007 13,28 0,0009     
Gostota 12,26 0,0010 12,26 0,0017     
NO3- 11,41 0,0014 11,41 0,0021     
NO2-             
NH4+ 5,00 0,0246 5,00 0,0303     
TIN 10,30 0,0021 10,30 0,0032     
PO43- 9,95 0,0024 9,95 0,0017     
Ptot 0,61 0,5564 0,61 0,6985     
Porg 2,11 0,1604 2,11 0,1041     
SiO4             
O2/O2´             
vsi fiz/kem     9,32 0,0002 0,59 0,0002 
 
Sivo označena polja so brez podatka. 
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Priloga B6: Rezultati statistične analize ANOVA, PERMANOVA in ANOSIM za 
preverjanje značilnih razlik v bakterijski in cianobakterijski številčnosti ter 
fizikalno kemijskimi parametri med vzorci vode Velikega jezera in odprtimi vodami 
južnega Jadrana (Gonoturska). 
 
BL/GO ANOVA PERMANOVA ANOSIM 
  F p F p R p 
Bakterije 0,53 0,4698 0,49 0,5175 -0,03 0,6980 
Cianobakterije 46,58 0,0000 60,57 0,0001 0,80 0,0001 
T 1,64 0,2097 1,64 0,2097     
Slanost 20,06 0,0001 20,06 0,0003     
Gostota 0,00 0,9934 0,00 0,9939     
NO3- 2,31 0,1383 2,31 0,1430     
NO2- 1,08 0,3057 1,08 0,3292     
NH4+ 6,42 0,0164 6,42 0,0071     
TIN 4,19 0,0489 4,19 0,0484     
PO43- 1,21 0,2796 1,21 0,3341     
Ptot 1,21 0,2788 1,21 0,3055     
Porg 1,10 0,3030 1,10 0,3685     
SiO4             
O2/O2´             
vsi fiz/kem     3,26 0,0039 0,14 0,0047 
 
Sivo označena polja so brez podatka. 
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Priloga C1: Obogatitveni eksperiment: VLOGA ASOCIIRANIH BAKTERIJ V 
PROCESU RAZGRADNJE ODMRLIH MEDUZ 
 
Želatinozni zooplankton v okolju predstavlja pomemben vir organskih in anorganskih 
hranil različnim mikroorganizmom in s tem omogoča kroženje snovi znotraj mikrobne 
zanke. V preteklih zaprtih obogatitvenih eksperimentih (in situ) je dodatek meduznega 
homogenata v morsko vodo z naravno populacijo bakterij povzročil spremembe v 
koncentracijah hranil, številu in hitrosti rasti bakterij kot tudi spremembe v sestavi 
bakterijske združbe (Tinta in sod., 2010, 2012).  
 
V zaključni fazi eksperimenta so največji delež bakterijske populacije predstavljale 
bakterijske vrste, ki v začetnih fazah eksperimenta niso bile zaznane z uporabljenimi 
analiznimi metodami (Tinta in sod., 2010, 2012). Predvidevalo se je, da bi lahko bile 
bakterije vnesene v eksperimentalne posode skupaj z meduzo.  
 
S postavitvijo novega zaprtega obogatitvenega eksperimenta smo želeli preveriti hipotezo 
o vlogi asociiranih bakterijah pri procesu razgradnje meduznega substrata. 
 
 
C1.1 MATERIAL IN METODE 
 
Eksperiment je potekal v Tržaškem zalivu (natančneje v Piranskem zalivu) konec meseca 
maja in na začetku meseca junija leta 2012. V eksperimentu smo spremljali odziv 
bakterijske združbe na razgradnjo meduze Aurelia sp.. Tako smo meduzo inokulirali v 
morsko vodo z naravno populacijo bakterij (eksperimentalna varianta A), drugo meduzo 
pa v sterilno morsko vodo (predhodno filtrirana morska voda) (eksperimentalna varianta 
B). Dodatno smo v morsko vodo z naravno populacijo bakterij dodali meduzni 
homogenat (eksperimentalna varianta H) in s tem ponovili pogoje, kot smo jih imeli v 
preteklih obogatitvenih eksperimentih (Tinta in sod., 2010, 2012). 
 
 
C1.1.1 VZORČENJE MEDUZ IN VODE 
 
Meduze uporabljene v eksperimentu smo vzorčili v obdobju masovnega pojavljanja. 
Vzorčili smo v odprtih vodah Tržaškega zaliva s terenskim plovilom (plovili Sagita ali 
Karolina) z uporabo vzorčevalnika, v čim bolj čistih pogojih (uporaba rokavic in sterilnih 
posod). Pri vzorčenju smo poskušali vzorčiti meduze približno enake velikosti. Meduze 
smo ločeno spravili v čiste neuporabljene vrečke z morsko vodo. Pri tem smo osem meduz 
spravili v vrečke napolnjene z ambientalno vodo, in osem primerkov v vrečke z morsko 
vodo, ki je bila predhodno filtrirana (filter PES z velikostjo por 0,22 µm in premerom 47 
mm) in avtoklavirana. Pred postavitvijo eksperimenta smo vsako meduzo, namenjeno za 
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inokulacijo eksperimentalnih posod, izmerili (premer) in stehtali (skupaj z vrečko, v 
kateri smo jo prinesli s terena, tako da se jih nismo dotikali, s čimer smo preprečili možno 
kontaminacijo; pred omenjenim postopkom smo vodo odlili in po inokulaciji meduze 
odšteli maso vrečke).  
 
Vodo, uporabljeno v eksperimentu, smo vzorčili na globini 5 m na vzorčevalni postaji 
Boja (00BF; bližina boje VIDA) v Tržaškem zalivu (opis vzorčenja vode je opisan v 
podpoglavju 4.1.2.2). Voda je bila takoj prenesena v laboratorij, kjer smo jo filtrirali 
preko filtra GF/F (Whatman Inc.), da smo odstranili delce in organizme, večje od 0,8 µm. 
Del filtrata je bil še dodatno filtriran preko 0,22 µm filtra (PES-filter premera 47 mm) s 
predpostavko, da smo iz vode tako odstranili vse bakterijske celice. 
 
 
C1.1 2 POSTAVITEV EKSPERIMENTA 
 
Eksperiment je potekal v polikarbonatnih posodah (Nalgene®), ki so bile predhodno 
očiščene s kislino in avtoklavirane.  
 
 Varianta A je potekala v štirih 20 litrskih polikarbonatnih eksperimentalnih 
posodah, ki smo jih napolnili z morsko vodo, filtrirano preko filtra GF/F. V tri 
posode smo dodali intaktno meduzo (A1, A2, A3), medtem ko je četrta posoda 
služila kot kontrola (AC). 
 Varianta B je potekala v štirih 8-litrskih posodah, napolnjenih z vodo filtrirano 
preko filtra z velikostjo por 0,22 µm. V tri posode smo dodali intaktno meduzo  
(B1, B2, B3), ki smo jo pred inokulacijo še dvakrat sprali s filtrirano in 
avtoklavirano morsko vodo (pripravljena po opisanem postopku). Četrta posoda 
brez meduze je služila kot kontrola (BC).  
 Varianta H je potekala v eni 8 litrski posodi, napolnjeni z vodo, filtrirano preko 
filtra GF/F, v katero smo dodali meduzni homogenat (meduzo smo pred vnosom 
v eksperimentalno posodo homogenizirali s sterilnim pasirnikom (Ultra- Turrax 
TP 18/10 Janke & Kundel ®)). 
 
Tako pripravljene eksperimentalne variante so bile inkubirane in situ. Natančna 
postavitev eksperimenta je podrobneje opisana v preglednici C1.1, v kateri so 
predstavljeni pogoji inkubacije (koda vzorca, čas vzorčenja, volumen vodne mase in masa 
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Preglednica C1.1: Opis obogatitvenega eksperimenta. 
Oznaka vzorčevalne posode, masa (g) dodane meduze, količina (l) morske vode v eksperimentalnih 
posodah in čas eksperimenta. 
 
Table C1.1: Description of the enrichment experiment. 
Experiment variant, mass (g) of added jellyfish, volume of seawater (l) in experimental bottles and time of 
incubation.  
 
Vzorec Masa meduze (g) Morska voda (V (l)) Čas trajanja 
Tot SW     t0 (280512) 
A1 (GF/F) 240,85 20 t0 (280512)- t5 (120612) 
A2 (GF/F) 216,44 20 t0 (280512)- t5 (120612) 
A3 (GF/F) 292,49 20 t0 (280512)- t5 (120612) 
AC (GF/F)   20 t0 (280512)- t5 (120612) 
B1 (<0,22 um) 124,36 8 t0 (280512)- t5 (120612) 
B2 (<0,22 um) 111,86 8 t0 (280512)- t5 (120612) 
B3 (<0,22 um) 116,45 8 t0 (280512)- t5 (120612) 
BC (<0,22 um)   8 t0 (280512)- t5 (120612) 
H (GF/F) 132,77 8 t0 (280512)- t5 (120612) 
 
 
Prvi vzorec smo vzeli takoj po inokulaciji (t0). Nato smo vzorčili 3., 4., 7., 9. in 15. dan 
(t1, t2, …, t5), ko smo eksperiment zaključili. Pred vsakim vzorčenjem smo izmerili 
temperaturo in koncentracijo kisika. Vsakič smo podvzorčili 600 ml morske vode v 
polikarbonatne steklenice, ki so bile očiščene s kislino in avtoklavirane. Vzorčili smo za 
analizo DGGE celokupne bakterijske združbe in izolacijo heterotrofnih bakterij, analize 
bakterijske abundance in produkcije ter za analize organskih in anorganskih hranil. 
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Slika C1.1: Shematska predstavitev postavitve in opravljenih analiz obogatitvenega eksperimenta v 
Tržaškem zalivu. 
 
Figure C1.1: Schematic representation of the enrichment experiment and analyses in the Gulf of 
Trieste. 
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Slika C1.2: Prikaz inkubacije steklenic obogatitvenega eksperimenta v Piranskem zalivu, maj/junij 
2012. Foto: Tihomir Makovec. 
 
Figure C1.2: Photograph of the bottle incubation during the enclosed enrichment experiment in the 




C1.1.3 ANALIZA BAKTERIJSKE ZDRUŽBE 
 
Metodo DGGE smo uporabili za vpogled v strukturo bakterijskih združb in spremljanje 
sprememb v združbi med eksperimentom in situ. Dodatno smo z uporabo gojitvenih 
tehnik dobili vpogled v strukturo heterotrofne bakterijske združbe. 
 
 
C1.1.3.1 Gojenje heterotrofne bakterijske združbe in izolacija DNA 
Heterotrofne bakterije smo pridobili z razmazom za konfluentno rast določenega volumna 
medija (10–100 µl) iz eksperimentalnih posod na modificirano univerzalno gojišče 
(agarsko gojišče ZoBell, Preglednica 3) (Zobell, 1946). Plošče smo inkubirali v temi pri 
okolni temperaturi. Zrasle kolonije smo pomazali s sterilnimi vatiranimi palčkami, ki smo 
jih spravili v 15 ml epruvete in shranili na –30 °C do nadaljnje obdelave. Bakterijska 




C1.1.3.2 Izolacija DNA celokupne bakterijske združbe 
Za namen določanja strukture celotne bakterijske združbe v eksperimentalnih posodah 
smo določen volumen medija (ob veliki gostoti celic smo volumen vzorca zmanjšali in 
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zabeležili količino prefiltriranega vzorca) iz eksperimentalnih posod filtrirali na PES-
filter z velikostjo por 0,22 µm in premerom 47 mm. Filtri so bili spravljeni v krio vialah 
in shranjeni pri temperaturi –80 °C do nadaljnje obdelave. Celotno bakterijsko DNA smo 
izolirali po prilagojeni metodi, opisani v Boström in sod. (2004) (podpoglavje 4.1.3.2.2). 
 
 
C1.1.3.3 Denaturacijska gradientna gelska elektroforeza 
C1.1.3.3.1 Pomnoževanje bakterijske DNA za ločevanje z DGGE 
Za spremljanje dinamike strukture bakterijske združbe med eksperimentom smo gen za 
16S rRNA iz vzorcev DNA celotne bakterijske združbe, kot tudi vzorcev DNA gojene 
heterotrofne bakterijske združbe pomnožili z oligonukleotidnima začetnikoma GC-341 
(5´-CGCCCGCCGCGCGCGGCGGGCGGGGCGGGGGCACGGGGGG CCT ACG 
GGA GGC AGC AG-3´) (Muyzer in sod., 1993) in 907R (5´-CCG TCA ATT CMT TTG 
AGT TT-3´) (Muyzer in Smalla, 1998). Reakcijska mešanica (V = 50 µl) je vsebovala 1-
kraten reakcijski pufer (Tris KCl-MgCl2), 1,5 mM MgCl2, 0,2 mM mešanico 
deoksiribonukleotidtrifosfatov (dNTP) (vsi Fermentas), 0,5 µM vsakega začetnega 
oligonukleotida (Sigma), polimerazo Taq (5U/ µl; Fermentas), 0,38 µg/ml BSA 
(Fermentas) in 2 µl izolirane DNA ter H2O (Sigma). Ciklična reakcija PCR je po začetni 
denaturaciji vsebovala »touchdown« protokol, povzet po Don in sod. (1991). Reakcija je 
potekala pod naslednjimi pogoji: 
 
94 °C 5 min   
94 °C 1 min    
65 °C (-1 °C) 1 min 10 ciklov »touchdown« 
72 °C 3 min    
94 °C 1 min    
55 °C 1 min 20 ciklov  
72 °C 3 min    




C1.1.3.3.1.1 Ločevanje pomnožkov PCR z DGGE ter obdelava in analiza gelov 
Ločevanje je potekalo v poliakrilamidnem gelu z denaturacijskim gradientom od 20 % 
proti 60 %, ki smo ga ustvarili z ureo in formamidom (oba Sigma) (postopek priprave je 
opisan v podpoglavju 4.1.3.5). Polimerizacija gela je trajala od 90 do 120 min pri sobni 
temperaturi. V jamice smo nanesli od 300 do 500 ng očiščenega PCR-produkta skupaj z 
nanašalnim barvilom (10 µl do 20 µl). Ločevanje je potekalo pri 200 V (35 mA do 40 
mA), 60 °C, 6 h. Gel smo obarvali z barvilom SybrGold (Invitrogen) (opisano v 
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podpoglavju 4.1.3.5) in ga pogledali pod UV-lučjo v transiluminatorju pod prilagojenim 
filtrom za SyBr Green (BioDocAnalyze Gel documentation system, Biometra).  
 
Iz gela smo izrezali posamezne lise (fragmenti DNA) za identifikacijo posamezne 
bakterijske skupine v profilu. Vsak gel smo pred rezanjem in po rezanju poslikali. 
Posamezne lise smo previdno izrezali s sterilnim skalpelom in vsakega spravili v svojo 
mikrocentrifugirko, v katero smo dodali 50 µL H2O (Sigma). Inkubirali smo preko noči 
pri 4 °C, da se je DNA (PCR-fragmenti) sprostila iz gela. Nato smo fragmente ponovno 
pomnožili (postopek opisan v podpoglavju 4.1.3.3.4). Rezultate pomnoževanja smo 
preverili z gelsko elektroforezo (1 % agaroza, 100 bp standardna lestvica). Uspešno 
pomnoženi fragmenti so bili sekvencirani v Macrogen Inc. Nukleotidno zaporedje je bilo 
določeno z uporabo začetnega oligonukleotida 341F. Preverjanje kakovosti in čiščenje 
sekvenc smo naredili s programom DNA Baser (www. DNAbaser.com) (opisano v 
podpoglavju 4.1.3.7). Sekvence smo primerjali s sekvencami v bazah podatkov z uporabo 
orodja BLAST (angl. Basic Local Alignment Search Tool) v podatkovni bazi NCBI 
(National Center for Biotechnology Information). Sekvence fragmentov DNA, 
pridobljene iz lis DGGE, so bile taksonomsko klasificirane na podlagi podobnosti s 
sekvencami v podatkovni bazi SILVA (izdaja 102, uporabljena v programu MOTHUR) 
(Schloss in sod., 2009) z uporabo Wangove metode (80% »bootstrap« vrednost).  
 
Gel smo pregledali in fotografirali s pomočjo programa BioDocAnalyze system 
(Biometra). Z omenjenim programom smo vsak posamezen gel obdelali in generirali 
dendrogram na podlagi matrike podobnosti, izračunane s koeficientom Dice in uporabo 
metode UPGMA. Z računalniškim programom GelCompar II (Applied Maths; poskusna 
različica), smo izdelali matriko prisotnosti/odsotnosti posameznih fragmentov DGGE v 
posameznih vzorcih. Dodatno smo glede na standard poravnali več gelov ter tako 
izravnali razmike med različnimi geli in izdelali matriko prisotnosti/odsotnosti 
posameznih fragmentov DGGE v posameznih vzorcih. Matriko smo nato vnesli v 
program Primer (v.6.1.7, PRIMER-E Ltd) oziroma PAST, kjer smo jo z uporabo 
Jaccardovega koeficienta podobnosti pretvorili v matriko podobnosti. 
 
 
C1.1.4 BAKTERIJSKA ABUNDANCA IN PRODUKCIJA 
 
C1.1.4.1 Določanje števila bakterij 
Vzorce za oceno bakterijske abundance smo fiksirali s formaldehidom (2 % končna 
koncentracija (Sigma); filtriran preko 0,22 µm membranskega filtra, Ø = 25 mm, 
Millipore®). Fiksirani vzorec smo shranili na 4 °C do nadaljnje obdelave.  
 
Bakterijsko abundanco smo določali po protokolu opisanem v Porter in Feig (1980) z 
barvanjem celic z DAPI in štetjem pod epifluorescentnim mikroskopom (mikroskop 
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BX51- serija BX2, Olympus, Japonska) s kamero (kamera DP 70, Olympus, Japonska)) 
pri 1000- ali 2000-kratni povečavi (opisano v podpoglavju 4.2.4.1). Poslikali smo deset 
naključno izbranih polj, v katerih smo prešteli bakterijske celice. Bakterijsko abundanco 
smo preračunali po formuli (C1.1). 
 
Z upoštevanjem površine filtra, površine polja, povprečnega števila celic na polje in 





 … (C1.1) 
BA = bakterijska abundanca (izražena kot št. bakterijskih celic/l), ā = povprečno bakterijsko število v vseh 
preštetih poljih, F = površina filtra (176,715 mm2), V = volumen filtriranega vzorca (l), P = površina polja 
pri izbrani povečavi (pri 1000-kratni povečavi je 0,002456 mm2, pri 2000-kratni povečavi je 0,0007 mm2). 
 
 
Ob predpostavki, da se bakterijska biomasa povečuje proporcionalno s številom 
bakterijskih celic, smo z uporabo pretvorbenega faktorja 19,8 fg C celico-1 (Lee in 
Fuhrman, 1987) izračunali BM v enoti ogljika po enačbi (C1.2). 
 
𝐵𝑀𝑡 = 𝑓𝑐 × 𝐵𝐴𝑡 … (C1.2) 
BMt = bakterijska biomasa v enoti ogljika v posameznem vzorcu (μg C l-1), f = pretvorbeni faktor za ogljik 
(fg/celico), BAt = bakterijska abundanca oz. številčnost v posameznem vzorcu (št. bakterijskih celic l-1), t 




C1.1.4.2 Bakterijska produkcija 
Bakterijsko produkcijo (BP, angl. bacterial carbon production) smo merili z metodo 
vgraditve radioaktivno označenega levcina (3H- levcin) v novo nastale proteine v celicah 
(Kirchman in sod., 1985). Uporabili smo prilagojeni protokol s centrifugiranjem, opisan 
v Smith in Azam (1992). 
 
Vzorcu (v triplikatih) smo dodali radioaktivno označen levcin (20 nM končna 
koncentracija, Amersham) in inkubirali eno uro v temi pri in situ temperaturi. Nato smo 
dodali trikloroocetno kislino (TCA, angl. Trichloroacetic acid; 5 % končna koncentracija, 
Sigma). Kontrolnim vzorcem smo kislino dodali takoj po dodatku radioaktivnega levcina. 
Nato smo v vzorec dodali scintilacijsko tekočino (Ultima gold, PerkinElmer) in v 
scintilacijskem števcu (Canberra Pacard TriCarb Liquid Scintillation Analyzer, model 
2500 TR) izmerili radioaktivnost. 
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Količino vgrajenega radioaktivnega levcina (X) smo izračunali iz podatkov o razpadu 






 … (C1.3) 
X = količina eksogenega vgrajenega radioaktivno označenega levcina (3H-levcin) na liter v eni uri (mol Leu 
l-1 h-1), R = radioaktivnost (dpm ml-1 h-1), k = Ci*dpm-1 (1Ci~ 2.22 x 1012 dpm) = 4,5 x 1013, SA = specifična 
aktivnost 3H-levcina (Ci mmol-1). 
 
 
Bakterijsko produkcijo (BP) smo izračunali iz podatka o količini vgrajenega radioaktivno 
označenega levcina (X) po enačbi (C1.4) (Simon in Azam, 1989). 
 
𝐵𝑃 = 𝑋 × 𝑀 × (% 𝐿𝑒𝑢) × (
𝐶
𝑝𝑟𝑜𝑡𝑒𝑖𝑛
) × 𝐼𝐷 … (C1.4) 
BP = bakterijska produkcija (µgC l-1 h-1), X = količina vgrajenega eksogenega radioaktivno označenega 
levcina na liter v eni uri (mol Leu l-1 h-1), M = molekulska masa levcina (131.2 g mol-1), % Leu = 100/mol% 
levcina v proteinu (= 0.073), C/protein = razmerje med ogljikom in proteini v celici (= 0,86), ID = znotraj 
celično redčenje 3H-levcina (= 2). 
 
 
Na podlagi izmerjene BP in izračunane bakterijske biomase smo izračunali specifično 
hitrost rasti bakterijske populacije (µ) (angl. bacterial community growth rate) po enačbi 
(C1.5) (Kirchman, 2002). 
 
µ = BPt/BMt … (C1.5) 
µ = hitrost rasti bakterijske populacije (h-1), BPt = bakterijska produkcija (µgC l
-1 h-1), BMt = bakterijska 




C1.1.5 KEMIJSKI PARAMETRI 
 
Kemijske parametre smo spremljali v obogatitvenem eksperimentu. Spremljali smo 




-) in ortofosfata (PO4
3-), ter koncentraciji celokupnega 
raztopljenega dušika (Ntot, angl. total dissolved nitrogen – TDN) in celokupnega 
raztopljenega fosforja (Ptot, angl. total dissolved phosphorus – TDP), ki predstavljata 
vsoto anorganskih in organskih oblik dušika/fosforja, raztopljenih v vodi. Koncentracije 
smo merili v filtratu, ki smo ga dobili po filtraciji vzorcev skozi filter GF/F. Za določanje 
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smo uporabili standardne kolorimetrične metode, ki se pogosto uporabljajo v 
oceanografskih raziskavah (Grasshoff in sod., 1999). Meritve so nam naredili na Morski 






C1.2.1 BAKTERIJSKA ABUNDANCA, BAKTERIJSKA PRODUKCIJA IN 
DINAMIKA HRANILNIH SNOVI  
 
C1.2.1.1 Bakterijska abundanca 
V začetni točki eksperimenta (t0) je bila bakterijska abundanca v eksperimentalni varianti 
A, obogateni s celo intaktno meduzo, 6,73*107 celic/l, in v eksperimentalni varianti H, 
obogateni z meduznim homogenatom, 4,54*108 celic/l. V kontrolni posodi 
eksperimentalne variante A (AC), ki je vsebovala samo vodo, je bila bakterijska 
abundanca primerljiva in je znašala 1,03*108 celic/l. V eksperimentalni varianti B, 
obogateni s celo intaktno meduzo, kot tudi v kontrolni posodi eksperimentalne variante 
B (BC), ki so vsebovale sterilno vodno maso, bakterijskih celic v začetni točki 
eksperimenta nismo zaznali.  
 
V predhodnih obogatitvenih eksperimentih z meduznim homogenatom so bakterije iz 
faze prilagajanja (lag faze) prešle v eksponentno fazo rasti po dveh oziroma treh dneh 
inkubacije (Tinta in sod., 2012, 2010). Zaradi omenjenega smo prvo naslednje vzorčenje 
(t1) naredili na tretji dan eksperimenta. V treh dneh je abundanca bakterijskih celic v 
eksperimentalni varianti H narasla z začetne vrednosti 4,54*108 celic/l na 2,54*109 
celic/l, kar je tudi najvišja abundanca, izmerjena v omenjeni varianti (Slika C1.3 A). V 
primerjavi z eksperimentalno varianto H smo na tretji dan eksperimenta v 
eksperimentalnih variantah A in B zabeležili nižje število bakterijskih celic. V 
eksperimentalni varianti A je število celic z začetne vrednosti 6,73 *107 naraslo na 
1,76*109 celic/l, in v eksperimentalni varianti B, kjer celic na začetku nismo zaznali, na 
1,30*109 celic/l. Kljub temu je bil odziv bakterij na prisotnost celih meduz (varianti A in 
B) izrazitejši, kar se je pokazalo v večji hitrosti rasti bakterij (izračunani po µ = BCP/BM), 
ki je znašala 4,12 d-1 v varianti A in 5,04 d-1 v varianti B, medtem ko je bila 2,85 d-1 v 
varianti H (Preglednica C1.2). 
 
Po tretjem dnevu se je število bakterijskih celic v varianti H pričelo zniževati in ob 
zaključku eksperimenta, na petnajsti dan (t5), je bilo število bakterijskih celic primerljivo 
s številom na začetku. V varianti A je podobno kot v varianti H populacija tretji dan (t1) 
dosegla številčni maksimum, nato pa je bakterijska abundanca začela padati. Deveti dan 
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eksperimenta (t4) je bilo število bakterij najnižje, 4,80*108 celic/l. Zadnji dan 
eksperimenta smo ponovno zabeležili večje število bakterij, in sicer 1,27*109 celic/l. 
Dinamika bakterijske rasti v eksperimentalni varianti B se je nekoliko razlikovala od 
variante A in H. Abundanca je naraščala vse do sedmega dne (t3), ko je narasla na 
2,04*109 celic/l. Število bakterij je nato v dveh dneh (9. dan – t4) upadlo ter nato ponovno 






Slika C1.3: Bakterijska abundanca in bakterijska produkcija, izmerjeni med obogatitvenim 
eksperimentom, narejenim v Tržaškem zalivu. 
(A) Bakterijska abundanca (AB) in (B) bakterijska produkcija (BCP) izmerjeni v eksperimentalnih 
variantah A, B in H. A1 – replikat eksperimentalne variante A; AC – kontrola eksperimentalne variante A; 
B1 – replikat eksperimentalne variante B; BC – kontrola eksperimentalne variante B; H – eksperimentalna 
varianta H. SWtot – ambientalna morska voda v začetni točki eksperimenta. 
 
Figure C1.3: Bacterial abundance (BA) and bacterial production (BCP) measured during the 
enrichment experiment performed in the Gulf of Trieste. 
(A) Bacterial abundance (AB) and (B) bacterial production (BCP) measured in experimental variants A, B 
and H. A1 – replicate of experimental variant A; AC – control for experimental variant A; B1 replicate of 
experimental variant B; BC – control for experimental variant B; H – experimental variant H. SWtot – 
ambient seawater at the beginning of the experiment. 
 
 
Bakterijska abundanca v kontrolni posodi (AC) eksperimentalne variante A se ni bistveno 
spreminjala in je med eksperimentom ostajala nižja kot v posodi, obogateni z meduzo. V 
kontrolni posodi eksperimentalne variante B (BC) je kljub odsotnosti bakterijskih celic v 
začetni točki eksperimenta (mikroskopski pregled vzorca) prišlo do povečanja 
bakterijskega števila. Vendar je to med eksperimentom ostajalo nizko, primerljivo 
bakterijskemu številu v posodi AC. Maksimalna bakterijska abundanca, opažena v 
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kontrolnih posodah, je bila 4,50*108 celic/l in 4,98*108 celic/l v varianti AC in varianti 
BC, ločeno, na tretji dan eksperimenta (t1) (Slika C1.3 A). 
 
 
C1.2.1.2 Bakterijska produkcija 
Merjenje bakterijske produkcije (BP) je pokazalo nekoliko drugačen trend v dinamiki 
bakterijske populacije. Bakterijska produkcija v začetni točki eksperimenta (t0) je bila 
nizka (< 4,02 µgC/l/dan) v vseh eksperimentalnih variantah, vključno s kontrolnimi 
posodami. Najnižja (0,07 µgC/l/dan) je bila v posodah eksperimentalne variante B, tako 
posodi, obogateni z intaktno meduzo, kot tudi kontrolni posodi. Najizrazitejša sprememba 
v bakterijski produkciji se je zgodila v prvih treh dneh (t1), ko je bakterijska produkcija 
v eksperimentalni varianti H znašala 143,3 µgC/l/dan, v eksperimentalni varianti A 143,5 
µgC/l/dan in eksperimentalni varianti B, kjer je bila sprememba tudi najizrazitejša, 130,0 
µgC/l/dan (Slika C1.3 B). V nasprotju z bakterijsko abundanco, ki je po tretjem dnevu v 
eksperimentalnih variantah A in H začela upadati, je bila bakterijska produkcija med 
eksperimentom iz dneva v dan večja, z izjemo v eksperimentalni varianti B. V varianti H 
smo maksimalno vrednost bakterijske produkcije (307,5 µgC/l/dan) zaznali na deveti dan 
(t4), medtem ko smo maksimum v eksperimentalnih variantah A in B zaznali ob koncu 
eksperimenta (15. dan (t5)), ko je BP znašala 270,2 µgC/l/dan in 267,5 µgC/l/dan za 
posamezno varianto (Slika C1.3 B).  
 
Bakterijska produkcija v kontrolni posodi (AC) eksperimentalne variante A se ni bistveno 
spreminjala in je med eksperimentom ostajala nižja kot v posodi, obogateni z meduzo. V 
kontrolni posodi (BC) eksperimentalne variante B smo kljub predvideni odsotnosti 
bakterijskih celic v vodni masi med eksperimentom beležili povečanje bakterijske 
produkcije, vendar je med eksperimentom ostajala nizka, primerljiva BP v posodi AC. 
Maksimalna bakterijska produkcija v kontrolnih posodah je bila izmerjena na tretji dan 
eksperimenta (t1), in sicer 12,3 µgC/l/dan in 30,6 µgC/l/dan v varianti AC in varianti BC, 
ločeno (Slika C1.3 B). 
 
Ob koncu eksperimenta smo izmerili bakterijsko produkcijo tudi v frakciji, ki ni 
vsebovala suspendirane organske snovi (filtrirana preko GF/F). V omenjeni frakciji vseh 
eksperimentalnih variant je bila bakterijska produkcija minimalna, < 6,54 µgC/l/dan 
(Priloga C2). 
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C1.2.1.3 Dinamika hranilnih snovi 
Koncentracija hranilnih snovi v kontrolnih posodah se med trajanjem eksperimenta ni 
bistveno spreminjala in je ostala nizka, primerljiva vrednostim v ambientalni morski vodi 
(Slika C1.4, Priloga C3). 
V eksperimentalni varianti H je dodatek meduznega homogenata vidno prispeval k 
takojšnjemu dvigu koncentracije celokupnega raztopljenega dušika (Ntot), celokupnega 
raztopljenega fosforja (Ptot) in ortofosfata (PO4
3-) v začetni točki eksperimenta (t0), 
medtem ko amonija (NH4
+) na začetku nismo zaznali (Slika C1.4). V nasprotju z 
eksperimentalno varianto H dodatek cele intaktne meduze v eksperimentalni varianti A 
in B v začetni točki eksperimenta (t0) ni povzročil takojšnjega porasta koncentracije 
hranilnih snovi, temveč so te precej enakomerno (linearno) naraščale vse do konca 





Slika C1.4: Koncentracija celokupnega raztopljenega dušika (Ntot) in celokupnega raztopljenega 
fosforja (Ptot) ter koncentracija amonija (NH4
+) in ortofosfata (PO4
3-), izmerjena med obogatitvenim 
eksperimentom narejenim v Tržaškem zalivu. 
(A) Koncentracija Ntot, (B) koncentracija Ptot, (C) koncentracija NH4+ in (D) koncentracija PO43-, 
izmerjene v eksperimentalnih variantah A, B in H. A1 – replikat eksperimentalne variante A; AC – kontrola 
eksperimentalne variante A; B1 – replikat eksperimentalne variante B; BC – kontrola eksperimentalne 
variante B; H – eksperimentalna varianta H. SWtot – ambientalna morska voda v začetni točki 
eksperimenta. 
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Figure C1.4: Total dissolved nitrogen (Ntot) and total dissolved phosphorus (Ptot) concentration and 
ammonium (NH4
+) and orthophosphate (PO4
3-) concentration, measured during enrichment 
experiment performed in the Gulf of Trieste. 
(A) Ntot concentration, (B) Ptot concentration, (C) NH4+ concentration and (D) PO43-  concentration, 
measured in experimental variants A, B and H. A1 – replicate of experimental variant A; AC – control for 
experimental variant A; B1 – replicate of experimental variant B; BC – control for experimental variant B; 
H – experimental variant H. SWtot – ambient seawater at the beginning of the experiment. 
 
 
Koncentracija Ntot je v eksperimentalni varianti A narasla z 42,64 µmol/l na 222,11 
µmol/l in v eksperimentalni varianti B s 53,43 µmol/l na 202,69 µmol/l (Slika C1.4 A). 
Koncentracija NH4
+ je v eksperimentalni varianti A narasla s 3,47 µmol/l na 124,12 
µmol/l in v eksperimentalni varianti B z 2,58 µmol/l na 150,98 µmol/l. Ocenjena 
akumulacija amonija v enem dnevu na g meduznega tkiva je bila med eksperimentalnima 
variantama primerljiva, in sicer 0,67 µmol/g tkiva/dan v varianti A in 0,64 µmol/g 
tkiva/dan v varianti B (Preglednica C1.2).  
 
Podobno je med eksperimentom prišlo tudi do akumulacije celokupnega raztopljenega 
fosforja in ortofosfata. V eksperimentalni varianti A je koncentracija Ptot narasla iz 
začetne vrednosti 1,48 µmol/l na 10,89 µmol/l in koncentracija ortofosfata z 1,07 µmol/l 
na 6,36 µmol/l. V eksperimentalni varianti B je koncentracija Ptot narasla z 0,62 µmol/l 




Preglednica C1.2: Primerjava hitrosti rasti in akumulacije amonija med različnimi obogatitvenimi 
eksperimenti z meduzo Aurelia sp. v Tržaškem zalivu in Velikem jezeru (otok Mljet). 
 
Table C1.2: Comparison of bacterial community growth rate and ammonium accumulation between 
different enrichment experiments with Aurelia sp. in the Gulf of Trieste and Big Lake (Island Mljet). 
 
Eksperimentalna T Meduza µ (BCP/BM)* NH4+ Akumulacija NH4+** 
varianta (°C) (g/l) (d-1 ) (µmol/l) (µmol NH4+ g-1 d-1) 
A 22 12,0 4,12 7,52 0,67 
B 22 15,5 5,05 7,52 0,64 
H 22 16,6 2,85 np Np 
a Tržaški zaliv (2009) 11 12,5 3,24 0,82 0,66 
b Veliko jezero (2009) 17 15,0 1,16 0,3 0,55 
* Izračunana v času eksponentne rasti. 
** Konec eksperimenta. 
a Tinta in sod., 2012 in b Tinta in sod., 2010. 
 
 
Primerjava rezultatov s prejšnjimi obogatitvenimi eksperimenti, narejenimi za meduzo 
Aurelia sp. v Tržaškem zalivu in v Velikem jezeru (otok Mljet), je pokazala, da je dnevna 
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količina akumuliranega amonija med posameznimi eksperimenti primerljiva, medtem ko 
so bile hitrosti rasti bakterijske populacije v eksponentni fazi med eksperimenti različne. 
Izrazito višja je bila pri eksperimentalnih variantah A in B, v katerih smo namesto 
homogenata uporabili celo meduzo (Preglednica C1.2). 
 
 
C1.2.2 DINAMIKA V STRUKTURI BAKTERIJSKE ZDRUŽBE 
 
Analiza DGGE fragmenta bakterijskega gena za 16S rRNA je pokazala, da se je struktura 
celokupne bakterijske združbe med eksperimentom v posamezni eksperimentalni varianti 
(A, B in H) spremenila (Priloga C4). Večje spremembe v strukturi združbe so bile 
opažene predvsem med prvim (t1) in tretjim (t3) vzorčenjem ter med tretjim (t3) in petim 
vzorčenjem (t5), v vseh eksperimentalnih variantah. 
 
Na podlagi opaženih sprememb v profilih DGGE celokupne bakterijske združbe med 
eksperimentom smo za eksperimentalni varianti A in B ponovno naredili analizo DGGE 
celokupne bakterijske združbe skupaj z analizo združbe gojenih heterotrofnih bakterij 
(bakterijski izolati na gojišču ZoBell) za vzorce, odvzete v omenjenih časovnih točkah 
(t1, t3 in t5) (Slika C1.5).  
 
Ločena DGGE je pokazala spreminjanje strukture celokupne bakterijske združbe in 
združbe gojenih heterotrofnih bakterij med eksperimentom, v obeh eksperimentalnih 
variantah. Spremembe so se izrazile tudi v pestrosti združbe (ocenjena na podlagi števila 
lis DGGE), ki je bila na začetku eksperimenta najvišja in najnižja na tretji dan 
eksperimenta v obeh eksperimentalnih variantah, z izrazitejšo spremembo v 
eksperimentalni varianti A (Slika C1.5). 
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Slika C1.5: Fotografija gelov analize DGGE fragmentov bakterijskega gena za 16S rRNA iz 
posameznih vzorcev eksperimentalnih variant A in B obogatitvenega eksperimenta, narejenega v 
Tržaškem zalivu. 
(A) Eksperimentalna varianta A. A1 – replikat variante A v treh časovnih točkah eksperimenta t1, t3, t5; 
AC – kontrola v dveh časovnih točkah eksperimenta t1 in t5; SWtot – okolna morska voda na začetku 
eksperimenta; SW – izolati iz morske vode na začetku eksperimenta; S – standard; V – Vibrio. (B) 
Eksperimentalna varianta B. B1 – replikat variante B v treh časovnih točkah eksperimenta t1, t3, t5; BC – 
kontrola v dveh časovnih točkah t1 in t5; SW – izolati iz morske vode v točki t0; S – standard; V – Vibrio. 
S številkami so označene posamezne lise DGGE, iz katerih smo uspešno izolirali DNA za identifikacijo. 
Barvne pike označujejo bakterijsko skupino, iz katere je bil posamezen izolat DGGE (zelena – 
Alphaproteobacteria, modra – Gammaproteobacteria, svetlo zelena – Cyanobacteria, rožnata – 
Bacteriodetes). 
 
Figure C1.5: Photograph of DGGE gels of bacterial 16S rRNA gene fragments of samples from 
experimental variants A and B from enrichment experiment performed in the Gulf of Trieste. 
(A) Experimental variant A. A1 – replicate of experimental variant A in three time points of experiment t1, 
t3, t5; AC – control for experimental variant A in two time points of experiment t1 and t5; SWtot – ambient 
seawater at the beginning of the experiment; SW – culturable fraction in ambient seawater at the beginning 
of the experiment; S – standard; V – Vibrio isolate. (B) Experimental variant B. B1 – replicate of 
experimental variant B in three time points of experiment t1, t3, t5; BC– control for experimental variant 
B in two time points of experiment t1 and t5; SW – culturable fraction in ambient seawater at the beginning 
of the experiment; S – standard; V – Vibrio isolate. DGGE bands marked with numbers were successfully 
isolated and identified. Color dots mark bacterial group to which DGGE isolate belonged (green – 
Alphaproteobacteria, blue – Gammaproteobacteria, light green – Cyanobacteria, purple – Bacteriodetes). 
 
 
Analiza razvrščanja vzorcev v skupine (klastre), narejena na podlagi profila DGGE 
bakterijske združbe v posameznem vzorcu, je v obeh eksperimentalnih variantah jasno na 
dve skupini ločila združbe, vzorčene na začetku, in združbe, vzorčene na koncu 
eksperimenta (Slika C1.6).   
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Slika C1.6: Dendrogram analize razvrščanja v skupine (klastre) na podlagi profila DGGE 
bakterijskih združb v posameznih vzorcih eksperimentalnih variant A in B obogatitvenega 
eksperimenta, narejenega v Tržaškem zalivu. 
(A) Eksperimentalna varianta A. A – struktura celokupne bakterijske združbe, vzorčene v treh časovnih 
točkah eksperimenta t1, t3, t5; AC – celokupna združba v kontroli, vzorčena v dveh časovnih točkah 
eksperimenta t1 in t5, a – bakterijski izolati, vzorčeni v treh časovnih točkah eksperimenta t1, t3, t5; ac – 
bakterijski izolati v kontroli, vzorčeni v dveh časovnih točkah eksperimenta t1 in t5. (B) eksperimentalna 
varianta B.; B – celokupna bakterijska združba v treh časovnih točkah eksperimenta t1, t3, t5; BC – kontrola 
v dveh časovnih točkah t1 in t5; b – bakterijski izolati v treh časovnih točkah eksperimenta t1, t3, t5; bc – 
kontrola na dveh časovnih točkah eksperimenta t1 in t5. SWtot – okolna morska voda na začetku 
eksperimenta; SW – izolati iz morske vode na začetku eksperimenta. Rdeč krog – celokupna bakterijska 
združba; moder obrnjen trikotnik – bakterijski izolati.  
 
Figure C1.6: Dendrogram obtained from cluster analysis of DGGE banding pattern of bacterial 
assemblages in samples of experimental variants A and B of enrichment experiment performed in 
the Gulf of Trieste. 
(A) Experimental variant A. A – total bacterial community structure sampled at three time points of 
experiment t1, t3, t5; AC – total bacterial community structure in control sampled at two time points of 
experiment t1 and t5; a – culturable fraction in variant A sampled at three time points of experiment t1, t3, 
t5, and ac – culturable community in control sampled at two time points of experiment t1 and t5. (B) 
Experimental variant B. B – total bacterial community structure sampled at three time points of experiment 
t1, t3, t5; BC – total bacterial community structure in control sampled at two time points of experiment t1 
and t5; b – culturable fraction in variant A sampled at three time points of experiment t1, t3, t5, and bc – 
culturable community in control sampled at two time points of experiment t1 and t5. SWtot – ambient 
seawater at the beginning of the experiment; SW – culturable fraction in ambient seawater at the beginning 
of the experiment. Red circle – total bacterial community; blue – inverted triangle-bacterial isolates. 
 
 
Zgoraj nakazane razlike/podobnosti med združbami smo ocenili z analizo nMDS. Analiza 
je razdelila bakterijske združbe v dve ločeni skupini z vsaj 40 % podobnostjo glede na 
čas vzorčenja. Prva skupina zajema združbe eksperimentalnih variant A, B in H, prisotnih 
na začetku (t1) in sredini (t3) eksperimenta, druga pa združuje združbe eksperimentalnih 
variant A in B, prisotnih na zadnji dan eksperimenta (t5), medtem ko je združba variante 
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H, ki je bila prisotna na koncu eksperimenta, ostala povsem ločena (Slika C1.7). Razlika 
v strukturi bakterijskih združb med posameznimi časovnimi fazami eksperimenta je 
statistično značilna (ANOSIM R = 0,695; p = 0,01). Podobno je bila razdelitev glede na 
čas trajanja eksperimenta prisotna tudi pri združbah gojenih heterotrofnih bakterij iz 
eksperimentalnih variant A in B. Dodatno je statistična analiza pokazala, da prisotnost 
meduze značilno vpliva tako na strukturo celokupne bakterijske združbe (ANOSIM R = 
0,352; p = 0,02) kot tudi na strukturo združbe gojenih heterotrofnih bakterij (ANOSIM R 





Slika C1.7: nMDS prikaz podobnosti celokupnih bakterijskih združb in združb, gojenih 
heterotrofnih bakterij, v eksperimentalnih variantah A, B in H obogatitvenega eksperimenta, 
narejenega v Tržaškem zalivu. 
Analiza je narejena na kumulativni matriki podobnosti, izdelani na podlagi poravnave ločenih gelov DGGE. 
A – struktura celokupne bakterijske združbe, vzorčene v treh časovnih točkah eksperimenta t1, t3, t5; AC 
– celokupna združba v kontroli, vzorčena v dveh časovnih točkah eksperimenta t1 in t5, a – bakterijski 
izolati, vzorčeni v treh časovnih točkah eksperimenta t1, t3, t5; ac – bakterijski izolati v kontroli, vzorčeni 
v dveh časovnih točkah eksperimenta t1 in t5. B – celokupna bakterijska združba v treh časovnih točkah 
eksperimenta t1, t3, t5; BC – kontrola v dveh časovnih točkah t1 in t5; b – bakterijski izolati v treh časovnih 
točkah eksperimenta t1, t3, t5; bc – kontrola na dveh časovnih točkah eksperimenta t1 in t5. SWtot – okolna 
morska voda na začetku eksperimenta; SW – izolati iz morske vode na začetku eksperimenta. Rdeč krog – 
celokupna bakterijska združba; moder obrnjen trikotnik – bakterijski izolati. Krogi podobnosti: siva črta – 
40 % podobnost; črna črtkana črta – 60 % podobnost. 
 
Figure C1.7: nMDS ordination of similarity of total bacterial communities and culturable 
heterotrophic bacterial community in experimental variants A, B and H of enrichment experiment 
performed in the Gulf of Trieste. 
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A – total bacterial community structure sampled at three time points of experiment t1, t3, t5; AC – total 
bacterial community structure in control sampled at two time points of experiment t1 and t5; a – culturable 
fraction in variant A sampled at three time points of experiment t1, t3, t5, and ac – culturable community 
in control sampled at two time points of experiment t1 and t5. B – total bacterial community structure 
sampled at three time points of experiment t1, t3, t5; BC – total bacterial community structure in control 
sampled at two time points of experiment t1 and t5; b – culturable fraction in variant A sampled at three 
time points of experiment t1, t3, t5, and bc – culturable community in control sampled at two time points 
of experiment t1 and t5. SWtot – ambient seawater at the beginning of the experiment; SW – culturable 
fraction in ambient seawater at the beginning of the experiment. Red circle – total bacterial community; 
blue inverted triangle – bacterial isolates. Resemblance circles: gray line – 40 % similarity, black dashed 




C1.2.2.1 Filogenetska analiza izrezanih fragmentov DGGE  
Fragmente gena za 16S rRNA, ki smo jih uspešno izolirali iz posameznih lis DGGE, 
izrezanih iz gela, smo taksonomsko klasificirali (Preglednica C1.3).  
 
V eksperimentalni varianti A so bile na začetku eksperimenta (t1) v bakterijski združbi 
prisotne bakterije rodu Alteromonas (Alteromonadaceae), medtem ko so bile bakterije 
rodu Ruegeria (Rhodobacteraceae) med dominantnimi taksoni na koncu eksperimenta 
(t5). V frakciji gojenih heterotrofnih bakterij, izoliranih iz iste eksperimentalne posode, 
so prevladovali predstavniki bakterije rodov Marinobacter in Sulfitobacter. 
 
V eksperimentalni posodi B so dominanten del celokupne bakterijske združbe na sredini 
eksperimenta (t3) predstavljali predstavniki bakterijskih rodov Phaeobacter in na koncu 
eksperimenta (t5) bakterije družine Rhodobacteraceae. V frakciji gojenih heterotrofnih 
bakterij so bile kot v varianti A, prisotne bakterije rodov Marinobacter in Sulfitobacter 
(Preglednica C1.3).  
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Preglednica C1.3: Taksonomska klasifikacija bakterijskih fragmentov gena za 16S rRNA izoliranih 
iz DGGE lis iz eksperimentalne variante A in B. 
 
Table C1.3: Taxonomic classification of bacterial 16S rRNA fragments isolated from DGGE bands 
from experimental variants A and B. 
 
Gel DGGE Band Najbližji sorodnik v bazi podatkov Gen 




1.1 BAND_A1t1_1 Uncultured Alteromonas sp. partial 16S 
rRNA gene, clone C50-024; AM941189 
99 Alteromonadaceae 
3.1 BAND_A1t3_1 Ruegeria scottomollicae strain S34; 
KP715909 
99 Rhodobacteraceae 
4.1 BAND_ACt1_1 Uncultured bacterium clone 
BF_May2011_5m_G07; KF817509 
97 Chitinophagaceae 
5.1 BAND_ACt5_1 Uncultured bacterium clone GAL_2C4; 
KC197462 
96 Cyanobacteria/  
Chloroplast 
5.2 BAND_ACt5_2 Uncultured bacterium clone 
BL_May2009_3m_H02; KF817197 
96 Phyllobacteriaceae 
7.1 BAND_At3_1 Sulfitobacter dubius strain DJNY56; 
EU049508 
99 Rhodobacteraceae 
7.2 BAND_At3_2 Marinobacter sp. NT N18; AB166973 99 Alteromonadaceae 
9.1 BAND_ACt1_1 Uncultured Erythrobacter sp. clone 
C146001162; JX529494 
97 Erythrobacteraceae 
10.1 BAND_ACt5_1 Uncultured bacterium isolate DGGE gel 
band 09; KT185204   
99 Erythrobacteraceae 
2.1 BAND_B1t3_1 Phaeobacter sp. KMUT1; AB583767 99 Rhodobacteraceae 
3.1 BAND_B1t5_1 Rhodobacteraceae bacterium Ph113; 
HE818273  
98 Rhodobacteraceae 
3.2 BAND_B1t5_2 Labrenzia marina strain F84034; 
HQ908763 
99 Rhodobacteraceae 
6.1 BAND_Bt1_1 Sulfitobacter dubius strain DJNY56; 
EU049508 
99 Rhodobacteraceae 
6.2 BAND_Bt1_2 Marinobacter sp. SA31; KM033255 96 Alteromonadaceae 
7.1 BAND_Bt3_1 Erythrobacter sp. strain JL3632; 
KX989171 
97 Erythrobacteraceae 
8.1 BAND_Bt5_1 Marinobacter sp. EK6E; LC053421 99 Alteromonadaceae 






Heterotrofne bakterije so v morskih ekosistemih največji, skoraj edini porabnik 
raztopljene organske snovi (DOM). Hkrati suspendirano organsko snov razgradijo 
(mineralizirajo) na preprosta anorganska hranila (Azam in sod., 1983). To zagotavlja, da 
se energija in hranila, spravljena v suspendirani organski snovi, sprostijo nazaj v vodni 
stolpec in ne potonejo na dno, ukleščena v biomaso (Pomeroy in sod., 2007). Z razgradnjo 
organskih monomerov in polimerov heterotrofne bakterije pridobivajo potrebno energijo 
za rast in izgradnjo osnovnih celičnih gradbenih elementov. Novonastala biomasa, ki se 
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kot biomasa v mikrobni zanki prenese na praživali, pa je tako povezana z višjimi 
trofičnimi nivoji (Azam in Malfatti, 2007; Pomeroy in sod., 2007). V času masovnih 
pojavov meduze v okolje prispevajo velike količine organskih in anorganskih hranil na 
dva načina: (i) z izločanjem in produkcijo mukusa in (ii) ob senescenci kot odmrla 
biomasa. Razgradnja organske snovi vpliva na akumulacijo anorganskih hranil v okolju 
(Pitt in sod., 2009; Tinta in sod., 2010, 2012; West in sod., 2009) in na spremembe v 
sestavi bakterijske združbe (Condon in sod., 2011; Tinta in sod., 2012, 2016).  
 
S postavitvijo novega zaprtega obogatitvenega eksperimenta smo želeli preveriti hipotezo 
o vlogi asociiranih bakterij pri procesu razgradnje meduznega substrata. Eksperiment smo 
zasnovali tako, da smo v eksperimentalni varianti B, vključujoč kontrolo, s postopkom 
filtracije želeli odstraniti naravno okolno bakterijsko združbo in zagotoviti prisotnost 
izključno bakterij prisotnih na meduzi. Vendar smo med eksperimentom v kontrolni 
steklenici zaznali rast bakterij. Slednje je lahko posledica kontaminacije med vzorčenjem 
ali pa neustreznosti filtracijske metode za popolno odstranitev bakterij iz morske vode. 
Zaradi neustreznosti kontrolnega vzorca tako ne moremo delati primerjave med 
eksperimentalnima variantama A in B in posledično potrditi ali zavreči postavljene 
hipoteze. Kljub vsemu pa lahko ocenimo razlike v dinamiki in strukturi bakterijske 
združbe med razgradnjo homogenizirane in cele meduze. 
 
Prisotnost meduz je med eksperimentom povzročila spremembe v dinamiki bakterijske 
populacije (bakterijska abundanca in produkcija) in koncentraciji hranil v vseh treh 
eksperimentalnih variantah, ne glede na to, ali smo dodali celo meduzo ali homogenat, 
kar potrjuje lahko dostopnost organskih hranil, vezanih v biomaso meduze. Skladno z 
rezultati prejšnjih obogatitvenih eksperimentov je po dodatku meduznega homogenata 
(eksperimentalna varianta H) prišlo do takojšnjega povišanja koncentracije celokupnega 
raztopljenega dušika in celokupnega raztopljenega fosforja ter ortofosfata (Tinta in sod., 
2010, 2012). Podobno je bil tudi odziv bakterijske populacije takojšen, hitrost rasti 
bakterijske populacije pa je bila primerljiva s prejšnjimi eksperimenti. Hiter odziv bakterij 
je najverjetneje povezan s takojšnjo razpoložljivostjo hranilnih snovi, ki smo jo omogočili 
s homogenizacijo meduze. Po tretjem dnevu je bakterijska abundanca v eksperimentalni 
posodi H začela upadati. Blanchet in sod. (2014) so enak trend rasti in akumulacije 
anorganskih hranil, pripisali porabi dostopnega ogljika.  
 
Predpostavko o takojšnji dostopnosti hranil ob dodatku meduznega homogenata lahko 
potrdimo z opažanji v eksperimentalnih variantah A in B (dodana cela meduza), kjer smo 
primerljive koncentracije celokupnega raztopljenega dušika in celokupnega raztopljenega 
fosforja zasledili šele tretji oz. četrti dan eksperimenta. Skladno s počasnim naraščanjem 
koncentracije hranil je počasneje naraščala tudi bakterijska abundanca v eksperimentalnih 
variantah s celo meduzo, kar bi lahko pomenilo, da razgradnja cele meduze poteka 
počasneje. Kljub nekoliko različni dinamiki bakterijske populacije ob prisotnosti cele 
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meduze je bila neto akumulacija amonija v eksperimentalnih variantah enaka in 
primerljiva s predhodnimi eksperimenti. Smo pa opazili nekoliko drugačen trend v 
koncentraciji ortofosfata, ki je skozi celoten eksperiment naraščal, medtem ko je v 
predhodnih eksperimentih po nekaj dneh prišlo do upada koncentracije, kar je kazalo na 
omejenost fosforja v naravnem okolju (Tinta in sod., 2010, 2012). Opazili smo tudi 
razlike v padcu koncentracije raztopljenega kisika. Koncentracija raztopljenega kisika je 
v eksperimentalni varianti H med eksperimentom močno upadla, najizraziteje v obdobju 
najizrazitejše rasti populacije, kar je bilo zaznati tudi v predhodnih raziskavah. Nasprotno 
je bil upad koncentracije kisika v eksperimentalnih variantah A in B manjši. Manjša 
poraba kisika sovpada z nižjo bakterijsko abundanco in počasnejšim naraščanjem 
koncentracije hranil v posodah s celo meduzo, kar bi lahko pripisali počasnejši razgradnji 
meduzne biomase. Dodatno smo v eksperimentalnih variantah A in B ob koncu 
eksperimenta zabeležili visoke vrednosti kisika. Stanje bi lahko pripisali prisotnosti 
fitoplanktona v eksperimentalnih posodah. Biomase fitoplanktona sicer v eksperimentu 
nismo merili, smo jo pa v zaključnih fazah eksperimenta zaznali v močni obrasti 
eksperimentalne posode. Ob izključitvi možne kontaminacije bi lahko fitoplankton tako 
kot bakterije v eksperimentalne posode vnesli skupaj z meduzo.  
 
Kot v predhodnih eksperimentih je inokulacija meduze povzročila spremembe v strukturi 
bakterijske populacije (od začetka do konca eksperimenta). Do najizrazitejših razlik v 
strukturi bakterijske združbe je prišlo med začetnim stanjem (t0) in tretjim dnem 
eksperimenta (t1), kar ustreza obdobju najizrazitejše rasti bakterijske združbe. 
Spremembe v strukturi smo zaznali tudi znotraj frakcije gojenih heterotrofnih bakterij. 
Analiza razvrščanja vzorcev v skupine (klastre), narejena na podlagi profila DGGE 
bakterijske združbe v variantah A in B, je jasno ločila združbe, vzorčene na začetku, in 
združbe, vzorčene na koncu eksperimenta. So pa bile razlike prisotne tudi med 
eksperimentalno varianto z meduznim homogenatom (H) in eksperimentalnima 
variantama z dodano celo meduzo (A in B). Analiza nMDS, narejena na podlagi 
poravnave gelov DGGE, je pokazala večjo podobnost v strukturi bakterijske združbe med 
eksperimentalnima variantama A in B med potekom eksperimenta. Združbi sta si bili 
najbolj podobni na sedmi dan trajanja eksperimenta, kar sovpada tudi z obdobjem, v 
katerem so bakterije večino razpoložljivega substrata razgradile, o čemer lahko sklepamo 
na podlagi dinamike hranilnih snovi, katerih koncentracija je po sedmem dnevu naraščala 
manj intenzivno. Največjo podobnost v strukturi bakterijske združbe v vseh treh variantah 
smo opazili med združbama iz variant A in B, prisotnima na sredini eksperimenta (t3), in 
združbo variante H na tretji dan eksperimenta (t1), torej takoj po končani eksponentni fazi 
rasti. Po intenzivni razgradnji v prvih treh dneh je v eksperimentalni posodi H prišlo do 
močnega upada koncentracije kisika, kar bi lahko vplivalo na bakterijsko število in vrstno 
sestavo populacije.  
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Filogenetska analiza fragmentov DGGE je pokazala prisotnost bakterij rodov 
Alteromonas, Phaeobacter in Ruegeria, ter Sulfitobacter in Marinobacter med gojenimi 
heterotrofnimi bakterijami. Bakterije omenjenih rodov  smo opazili v združbi, asociirani 
na površino meduze Aurelia sp. Bakterije rodu Alteromonas smo skupaj z bakterijami 
rodu Vibrio v višji zastopanosti zaznali v mikrobiomu propadajočih meduz, ki so bile 
vzorčene ob koncu masovnega pojava in so kazale tipične znake senescence, zaradi česar 
smo predpostavljali o njihovi potencialni vlogi pri razgradnji meduzne biomase. V 
nasprotju z rezultati Tinta in sod. (2012), ki so pri razgradnji meduznega homogenata 
zasledili skoraj izključno bakterije rodov Vibrio in Pseudoalteromonas, so Blanchet in 
sod. (2014) ob koncu obogatitvenega eksperimenta z meduznim homogenatom zasledili 
bakterije rodov Phaeobacter, Ruegeria in Sulfitobacter, medtem ko so bile bakterije 
rodov Vibrio in Pseudoalteromonas prisotne na začetku, v času intenzivne razgradnje. 
 
Če povzamemo, lahko na podlagi eksperimenta potrdimo opažanja o tem, da meduzna 
biomasa, ki se nakopiči po koncu masovnih pojavov, povzroči spremembe v dinamiki in 
strukturi naravne bakterijske združbe kot tudi spremembe v okolju, v katerem se 
akumulira velika količina amonija in ortofosfata. Rezultati so pokazali, da razgradnja cele 
meduze poteka počasneje kot razgradnja meduznega homogenata, kar se odrazi v 
nekoliko počasnejšem naraščanju bakterijske abundance in naraščanju raztopljenih hranil 
v okolici kot tudi izrazitem padcu koncentracije raztopljenega kisika. Posledično so tudi 
spremembe v strukturi bakterijske združbe počasnejše. Hipoteze, da v procesu razgradnje 
vlogo opravljajo tudi bakterije, ki so bile predhodno asociirane z živimi meduzami, ne 
moremo potrditi zaradi metodoloških težav.   
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Priloga C2: Obogatitveni eksperiment: bakterijska abundanca, bakterijska 




vzorčenja Čas BA s.d. BCP BM µ 1/µ 
  d št. celic/l št. celic/l ugC/l/D ugC/l d-1 d 
Swtot T0 0       
A1_280512 T0 0 6,73E+07 6,98E+07 0,6 1,33 0,42 2,37 
A1_310512 T1 3 1,76E+09 1,72E+09 143,5 34,80 4,12 0,24 
A1_010612 T2 4 1,27E+09 1,26E+09  25,18   
A1_040612 T3 7 1,00E+09 5,65E+08 236,1 19,88 11,88 0,08 
A1_060612 T4 9 4,80E+08 5,90E+08 240,4 9,50 25,31 0,04 
A1_120612 T5 15 1,27E+09 9,75E+08 270,2 25,13 10,75 0,09 
AC_280512 T0 0 1,03E+08 7,99E+07 4,0 2,03 1,98 0,51 
AC_310512 T1 3 4,50E+08 2,94E+08 12,3 8,91 1,39 0,72 
AC_010612 T2 4 3,94E+08 2,90E+08  7,80   
AC_040612 T3 7 1,31E+08 2,07E+08 2,7 2,60 1,02 0,98 
AC_060612 T4 9 3,59E+08 4,28E+08 4,6 7,11 0,64 1,56 
AC_120612 T5 15 2,02E+07 3,19E+07 0,8 0,40 1,99 0,50 
B1_280512 T0 0 0,00E+00 0,00E+00 0,1 0,00 0,00 0,00 
B1_310512 T1 3 1,30E+09 1,69E+09 130,0 25,76 5,05 0,20 
B1_010612 T2 4 1,80E+09 1,70E+09  35,66   
B1_040612 T3 7 2,04E+09 9,33E+08 308,2 40,30 7,65 0,13 
B1_060612 T4 9 9,03E+08 9,59E+08 235,9 17,87 13,20 0,08 
B1_120612 T5 15 2,47E+09 1,46E+09 267,5 48,93 5,47 0,18 
BC_280512 T0 0 0,00E+00 0,00E+00 0,1 0,00 0,00 0,00 
BC_310512 T1 3 4,98E+08 3,97E+08 30,6 9,85 3,10 0,32 
BC_010612 T2 4 1,99E+08 1,57E+08  3,93   
BC_040612 T3 7 7,29E+07 8,96E+07 10,5 1,44 7,30 0,14 
BC_060612 T4 9 4,87E+08 3,96E+08 9,3 9,64 0,97 1,03 
BC_120612 T5 15 5,33E+07 7,15E+07 1,4 1,06 1,36 0,74 
H_280512 T0 0 4,54E+08 3,13E+08 2,9 8,99 0,32 3,14 
H_310512 T1 3 2,54E+09 1,17E+09 143,3 50,31 2,85 0,35 
H_010612 T2 4 1,63E+09 1,35E+09  32,31   
H_040612 T3 7 1,03E+09 5,08E+08 247,8 20,48 12,10 0,08 
H_060612 T4 9 8,93E+08 7,56E+08 307,5 17,68 17,39 0,06 
H_120612 T5 15 2,56E+08 2,07E+08  5,07   
Sivo označena polja so brez podatka. 
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Priloga C3: Obogatitveni eksperiment: fizikalno-kemijski parametri. 
 
Vzorec Čas vzorčenja Čas PO43- Ptot DOP NO2- NO3- NH4+ Ntot Temp. O2 Sat 
   d umol/l umol/l umol/l umol/l umol/l umol/l umol/l oC umol/l % 
Swtot T0 0 0,18 0,34 0,16 0,06 5,45 7,52 38,05  6,49 102 
A1_280512 T0 0 1,07 1,48 0,41 0,08 1,96 3,47 42,46    
A1_310512 T1 3 2,36 4,01 1,64 0,07 0,51 25,29 60,04 20,32 5,78 92,00 
A1_010612 T2 4 2,36 4,69 2,33 0,06 0,64 37,25 76,54 21,54 5,44 89,00 
A1_040612 T3 7 3,66 4,76 1,10 0,12 0,98 58,87 93,14 21,89 5,55 91,00 
A1_060612 T4 9 4,33 6,46 2,13 0,17 1,16 76,23 131,36 21,15 5,75 93,00 
A1_120612 T5 15 6,36 10,89 4,53 0,23 1,25 124,12 222,11 22,50 5,62 94,00 
AC_280512 T0 0 0,08 0,22 0,15 0,05 1,58 2,73 23,48    
AC_310512 T1 3 0,03 0,23 0,20 0,03 1,61 2,60 21,59 21,49 6,25 101 
AC_010612 T2 4 0,05 0,24 0,19 0,03 1,16 1,77 16,44 21,92 5,98 98,00 
AC_040612 T3 7 0,02 0,20 0,18 0,03 1,17 1,10 18,60 21,57 5,84 95,00 
AC_060612 T4 9 0,11 0,34 0,23 0,03 1,27 0,82 20,05 21,18 6,07 98,00 
AC_120612 T5 15 0,25 0,21 -0,04 0,04 0,33 0,59 23,70 22,48 5,75 95,00 
B1_280512 T0 0 0,43 0,62 0,19 0,03 13,96 2,58 44,01    
B1_310512 T1 3 2,60 2,86 0,27 0,06 0,73 30,29 53,43 22,47 5,53 92,00 
B1_010612 T2 4 2,99 4,22 1,23 0,07 0,55 41,51 98,54 22,42 5,15 86,00 
B1_040612 T3 7 4,35 7,00 2,65 0,11 0,71 26,44 182,76 21,87 5,08 84,00 
B1_060612 T4 9 5,47 6,41 0,94 0,12 1,08 125,60 175,41 21,87 5,60 92,00 
B1_120612 T5 15 5,63 12,62 6,99 0,19 1,90 150,98 202,69 22,24 5,42 90,00 
                                                                                                                                                                                                                 se nadaljuje   
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nadaljevanje priloge C3: Obogatitveni eksperiment: Fizikalno kemijski parametri. 
 
Vzorec Čas vzorčenja Čas PO43- Ptot DOP NO2- NO3- NH4+ Ntot Temp. O2 Sat 
   d umol/l umol/l umol/l umol/l umol/l umol/l umol/l oC umol/l % 
BC_310512 T1 3 0,05 0,13 0,08 0,07 1,09 2,05 23,53 22,41 6,54 109,00 
BC_010612 T2 4 0,07 0,27 0,20 0,05 1,13 1,06 25,46 22,50 6,00 99,00 
BC_040612 T3 7 0,04 0,15 0,11 0,05 1,22 1,31 26,16 21,95 5,87 97,00 
BC_060612 T4 9 0,03 0,18 0,15 0,05 1,25 0,72 24,99 21,28 6,09 99,00 
BC_120612 T5 15 0,06 0,24 0,18 0,06 0,83 1,12 29,47 22,10 5,84 97,00 
H_280512 T0 0 4,69 4,92 0,23 0,07 3,94 7,48 68,25    
H_310512 T1 3        23,24 2,62 44 
H_010612 T2 4        21,42 3,92 65 
H_040612 T3 7        21,13 4,48 73 
H_060612 T4 9        21,45 5,28 86 
H_120612 T5 15        22,48 6,07 >100 
Sivo označena polja so brez podatka. 
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 Varianta A: cela meduza, morska voda, filtrirana preko filtra GF/F; A1- replikat, AC- kontrola  
 Varianta B: cela meduza, morska voda filtrirana preko filtra z velikostjo por 0,22 µm, B1- replikat, BC- kontrola  
 Varianta H: homogenizirana meduza, morska voda, filtrirana preko filtra GF/F 
Prvi vzorec smo vzeli takoj po inokulaciji (t0). Nato smo vzorčili 3., 4., 7., 9. in 15. dan (t1, t2, …, t5)  
TotSW: nefiltrirana morska voda na začetku eksperimenta (t0). 
